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RESUMO

ASSUNCAO NETO, Wilson Vitorino, D.Sc., Universidade Federal de Vigcosa, marco
de 2024. Associacao entre caracteres e modelagem de (co)variéncias na selecao
de progénies de feijao. Orientador: José Eustaquio de Souza Carneiro. Coorientador:
Pedro Crescéncio Souza Carneiro.

Em programas de melhoramento, a avaliagdo de progénies em uma série de
experimentos visa ganhos com a selegao simultdnea para um conjunto de caracteres
de interesse. Esses ganhos dependem da magnitude e do sinal das correlagdes entre
estes caracteres, podendo ser alterados em fungéo dos ciclos de recombinacéo e dos
ambientes em que familias ou linhagens sdo avaliadas. Outro ponto a se considerar é
que esses experimentos sdo, em geral, avaliados em diferentes ambientes (safra, ano,
local) e delineamentos estatisticos. Assim, o desbalanceamento estatistico/genético é
um problema que sempre esta presente nestas avaliagdes, além da ocorréncia de
(co)variancias entre os efeitos genéticos e ndo genéticos quando um conjunto de
progénies sdo avaliadas em ambientes distintos, aumentando o erro e tornando a
identificacdo daquelas superiores mais complexa. O uso da abordagem de modelos
mistos torna-se necessaria pois permite modelar diferentes estruturas de variancias e
covariancias, além de modelar os efeitos genéticos e residuais na presenca da
interacao G x A. No capitulo | objetivou-se estimar as correlagdes entre os caracteres
aspecto comercial de graos (AG), arquitetura de plantas (ARQ) e produtividade de
graos (PROD), considerando experimentos de avaliagdo de linhagens e de familias
de feijao, oriundas dos ciclos Cu e Civ do programa de selegéo recorrente de feijao
vermelho da UFV (PSRFV-UFV) em diferentes safras e anos. De forma geral, as
estimativas do coeficiente de correlacdo foram de magnitudes baixas, porém
negativas entre AG e PROD e positivas entre ARQ e PROD, porém de maiores
magnitudes para familias comparadas as linhagens e sem diferencas relevantes
comparando estas estimativas nas diferentes safras. Assim, o trabalho do melhorista
é facilitado uma vez que as associacées entre PROD, AG e ARQ néo trazem
dificuldades ao melhoramento simultdneo desses caracteres neste programa de
melhoramento. No capitulo Il, os objetivos foram ajustar modelos, considerando
diferentes estruturas de matrizes de (co)variancias para um conjunto de dados de
avaliagdo de familias e linhagens oriundas do ciclo Civ do PSRFV-UFV; realizar a
selecao por meio do indice de selecao FAI-BLUP, utilizando os valores genotipicos
obtidos do modelo melhor ajustado, a fim de dar continuidade ao PSRFV-UFV. O
modelo assumindo matrizes de (co)varidncias nao estruturadas para os efeitos
genéticos foi o que melhor se ajustou ao conjunto de dados. As estimativas de
correlacdes genotipicas entre o desempenho dos genoétipos (familias e linhagens) nos
pares de safras foram principalmente de magnitude moderada a alta, para ARQ e AG,
corroborando com a fracdo simples da interacdo GxA predominando para estes
caracteres. Em relagcdo a PROD, estas correlagdes foram de baixa magnitude, o que
corrobora com a predominancia da fracdo complexa da interacdo GxA para esta
caracteristica. Utilizando os valores genotipicos preditos (BLUPSs) a partir do modelo
melhor ajustado, observou-se estimativas de acuracia seletiva e de comunalidade de
maior magnitude se comparadas as obtidas com 0 modelo mais simples. Concluiu-se
que a modelagem das estruturas de (co)variancias para os efeitos genéticos e nao
geneéticos é estratégia eficiente na analise de dados de experimentos que envolvem a



avaliacdo de familias ou linhagens em diferentes ambientes. Vinte familias e 20
linhagens foram selecionadas visando a recombinacdo e a composicao de futuros
ensaios de valor de cultivo e uso (VCU), respectivamente.

Palavras-chave: Correlagdes. Phaseolus vulgaris L.. Modelos mistos. Delineamentos
experimentais. Feijdo-comum.



ABSTRACT

ASSUNCAO NETO, Wilson Vitorino, D.Sc., Universidade Federal de Vicosa, March,
2024. Association between traits and covariance modeling in the selection of
bean progenies. Adviser: José Eustaquio de Souza Carneiro. Co-adviser: Pedro
Crescéncio Souza Carneiro.

In breeding programs, the evaluation of progénies across a series of experiments aims
to gain from simultaneous selection for a set of traits of interest. These gains depend
on the magnitude and sign of the correlations between these traits, which can be
altered by recombination cycles and environments in which families or lines are
evaluated. Another point to consider is that these experiments are generally evaluated
in different environments (crop season, year, location) and statistical designs. Thus,
statistical/genetic imbalance is a problem that is always present in these evaluations,
in addition to the occurrence of covariance between genetic and non-genetic effects
when a set of progenies are evaluated in different environments, increasing the error
and making the identification of superior progenies more complex. The use of the
mixed model approach becomes necessary as it allows modeling different structures
of variance and covariances, as well as modeling genetic and residual effects in the
presence of the genotype by environment interaction (G x E). Chapter | aimed to
estimate the correlations between the commercial grain aspect (GA), plant architecture
(PA) and grain yield (GY) traits, considering an experiment to evaluate red bean lines
and families from cycles Cii and Civ of UFV's recurrent bean selection program in
different crop seasons and years. In general, the correlation estimates were low, being
negative for GA and GY and positive between PA and GY, with higher magnitudes for
families compared to lines and no relevant differences when comparing crop seasons.
It is concluded that the breeder's work is facilitated since there are no undesirable
pleiotropic effects or the presence of linked genes in these traits, indicating that the
associations between GY, GA, and PA do not pose difficulties for the simultaneous
improvement of these traits in this breeding program. In Chapter I, the objectives were
to fit a covariance structure model to the evaluation data set of families and lines from
the Civ; to make a comparison between genetic and non-genetic parameters with the
simplest model; to carry out selection using the FAI-BLUP selection index, using the
genotypic values obtained from the best adjusted model, in order to continue the red
bean improvement program. The unstructured covariance model for genetic effects
was the best fit for the data set. An increase in heritability and accuracy estimates for
both family and lines data, with the most accurate estimates being obtained with the
best-fitting model. The genetic correlations between crops season were mainly of
moderate to high magnitude, especially for PA and GA, with the simple fraction of the
GxE interaction predominating. Regarding GY, the correlations were of low magnitude
between environments, confirming the predominance of the complex fraction of the
GxE interaction. Using the best linear predicted genotypic values (BLUPS) of the best-
fit model confirms the increase in selective accuracy and communality values
compared to the BLUPs of the simplest model, which demonstrates that it is more
efficient. It was concluded that modeling the (co)variance structures for genetic and
non-genetic effects is an efficient strategy in experiments involving the evaluation of
families or lines in different environments. Through this approach, it was possible to
select 20 best families for the fifth cycle of recurrent selection recombination and to



select 20 best lines with the greatest potential for future Cultivation and Use Value
tests.

Keywords: Correlations. Phaseolus vulgaris L.. Mixed models. Experimental designs.

Common bean.
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INTRODUCAO GERAL

O feijao comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma cultura com enorme valor social
no Brasil, tendo em vista que € um dos alimentos basicos na dieta da maioria dos
brasileiros e uma fonte rica em proteinas, carboidratos e minerais essenciais. Além
disso, contribui também para a geragcédo de empregos, demandando mao de obra ao
longo de todo o seu ciclo produtivo (De La Fuente et al., 2011; Schmutz et al., 2014).
Seu cultivo é disseminado em todo o territorio brasileiro, envolvendo tanto pequenos
quanto grandes produtores, com variados graus de tecnologia aplicada. Segundo
dados da Conab (2022), a producdo nacional total de graos de feijao foi de 3,036
milhdes de toneladas cultivados em uma area de 2,699 milhdes de hectares. Os
feijobes mesoamericanos tipo carioca e preto sdo os mais consumidos e cultivados no
Brasil, compreendendo 70% e 15% da producdo total de feijao comum,
respectivamente. Os programas de melhoramento do Brasil tém priorizado seus
esforcos para aprimorar esses dois tipos de graos (Pereira et al., 2019).

Além dos tipos carioca e preto, o programa feijao da Universidade Federal de
Vicosa (UFV), vem dedicando esfor¢os no desenvolvimento de linhagens de feijao
vermelho, dada a sua importancia na regido da Zona da Mata Mineira, necessitando
atender as demandas dos produtores da regido, que vem ganhando destaque com o
aumento da area cultivada (Pereira, 2020). Para essa regiao ha a recomendacéo de
algumas cultivares, como a Ouro Vermelho, em 2005, sendo superior cerca de 31%
na produgdo em comparacgdo a cultivar Vermelhinho; a Ouro Vermelho Piramidada
(OVR) fonte de resisténcia a antracnose, mancha-angular e ferrugem, desenvolvida
pela UFV-BIOAGRO, obtida por causa da alta susceptibilidade da Ouro Vermelho a
diversas doencas (Costa, 2007).

O principal objetivo do programa de melhoramento genético de feijoeiro da
UFV é reunir alelos vantajosos para os caracteres de interesse, como produtividade
de grdos, arquitetura de plantas e aspecto comercial dos gréos. No entanto, esse
processo enfrenta varias dificuldades, entre elas, a complexidade de multiplos genes
que controlam esses caracteres, e a significativa influéncia do ambiente na sua
manifestacdo. Visando aprimorar esses caracteres, os programas de melhoramento
realizam hibridagdes que almejam combinar em uma nova linhagem os alelos
favoraveis encontrados em dois ou mais genitores contrastantes.
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Esse processo gera varias populagdes segregantes, e a selecdo das que
demonstram maior potencial para gerar linhagens superiores permite evitar
desperdicio de tempo e recursos financeiros em programas de melhoramento
(Ramalho et al., 2012). A estratégia de selecao recorrente, inicialmente proposta para
plantas alégamas, tem demonstrado sucesso em culturas autbgamas, como o
feijoeiro. A selegéo recorrente apresenta varias vantagens, incluindo (i) a exploragéao
da variabilidade genética resultante dos cruzamentos entre diferentes linhagens; (ii) a
ocorréncia frequente de recombinagcdes devido aos sucessivos cruzamentos; e (iii) o
direcionamento para o aumento das frequéncias dos alelos favoraveis por meio de um
processo repetitivo de selecdao e recombinacdo (Dias, 2021). Nesse contexto, a
magnitude e o sinal das correlacdes entre os caracteres sob selegcao podem afetar a
eficacia do programa de melhoramento (Cruz et al., 2012).

Na fase de selecdo em um programa de melhoramento por selegcédo
recorrente, € comum a avaliacdo de progénies em diferentes safras, locais e anos,
visando ao melhoramento de caracteres de natureza quantitativa. Também é
corriqueiro que a avaliagao de tais progénies envolva experimentos em delineamentos
estatisticos distintos, como blocos aumentados, latices, blocos casualizados, entre
outros, apresentado muitas vezes algum desbalanceamento estatistico e/ou,
geneético. Outro desafio na identificagcdo de gendtipos superiores, ao serem avaliados
em diversos ambientes, € a ocorréncia de interacao gendtipos por ambientes (GxA).
O uso da abordagem de modelos mistos, assumindo diferentes estruturas de matrizes
varidncia e covariancias, vem ganhando espago na andlise de dados com essas
particularidades, como na soja (Krause et al., 2023), no milho (Hu; Spilke, 2011) e no
feijao (Araujo et al., 2023; Melo et al., 2020; Santana et al., 2023).

Frente ao cenario apresentado, este trabalho teve como objetivos: (i) estimar
as correlagoes fenotipicas, genotipicas e ambientais entre aspecto comercial de
graos, arquitetura de plantas e produtividade de graos em familias e linhagens de
feijao, oriundas de diferentes ciclos de selecao recorrente, safras e anos; (ii) escolher
um modelo linear misto, testando diferentes estruturas das matrizes de (co)variancias
genéticas e residuais, que melhor se ajuste a um conjunto de dados de experimentos
com familias e linhagens de feijao vermelho; (iii) utilizar o indice de sele¢cao FAI-BLUP,
visando a identificar familias e linhagens superiores a fim de dar continuidade ao
programa de melhoramento de feijao vermelho da UFV.
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CAPITULO 1 — ASSOCIACAO ENTRE CARACTERES DE IMPORTANCIA
AGRONOMICA EM DIFERENTES CICLOS DE SELECAO RECORRENTE DE
FEIJAO VERMELHO

RESUMO: O feijao comum é uma cultura com enorme valor social no Brasil. Na Zona
da Mata Mineira, o feijao do tipo vermelho € amplamente cultivado e consumido. Com
base nisso, a Universidade Federal de Vigosa (UFV) conduz um programa de
melhoramento de feijao vermelho utilizando a selegédo recorrente com énfase na
melhoria da arquitetura de plantas (ARQ), produtividade de graos (PROD) e aspecto
comercial de graos (AG). Os ganhos com a selecao simultdnea, para um conjunto de
caracteres de interesse, dependem da magnitude e do sinal das correlagdes entre
estes caracteres, 0s quais podem ser alterados em fung¢ao dos ciclos de recombinagao
e dos ambientes em que as familias ou linhagens sdo avaliadas. O presente trabalho
objetivou estimar as correlacdes entre os caracteres ARQ, PROD e AG, com base no
desempenho de linhagens e de familias de feijao vermelho, oriundas dos ciclos Cii e
Civ do programa de selecao recorrente do feijoeiro da UFV em diferentes safras
(aguas, inverno e seca). Os experimentos (oito envolvendo linhagens e 11 envolvendo
familias) foram conduzidos na Unidade de Ensino, Pesquisa e Extensdo do
Departamento de Agronomia da UFV, localizada em Coimbra, MG, nos anos de 2015
a 2022. PROD foi avaliada em kg ha™', enquanto ARQ e AG por meio de escala de
notas. Foram estimados os coeficientes de correlacdo fenotipica, genotipica e
ambiental entre os caracteres que apresentaram efeitos significativos de tratamentos
(linhagens ou familias) nas analises individuais de variancia. As estimativas do
coeficiente de correlagédo fenotipica variaram de -0,43 (entre AG e PROD - avaliados
em familias F2:9 no inverno de 2022) a 0,52 (entre ARQ e PROD - avaliados em
familias F2:9no inverno de 2022). Cabe ressaltar que para AG e ARQ as maiores notas
estdo associadas aos fenétipos desfavoraveis. De forma semelhante, as estimativas
de correlagdo genotipica variaram de -0,64 (entre AG e PROD - avaliados em
linhagens na safra da seca de 2019) a 0,82 (entre ARQ e PROD - avaliados em
familias F2:9 no inverno de 2022). As estimativas do coeficiente de correlacédo
ambiental variaram entre -0,49 (entre AG e PROD - avaliados em linhagens na seca
de 2020) e 0,36 (entre ARQ e PROD - avaliados em linhagens na seca de 2019).
Concluiu-se que, o trabalho do melhorista é facilitado, pois nao houve indicios de
presenca de efeitos pleiotropicos indesejaveis ou de genes ligados envolvidos no
controle desses caracteres, indicando que as associacoes entre PROD, AG e ARQ
nao trazem dificuldades ao melhoramento simultdneo desses caracteres neste
programa de melhoramento.

Palavras-chave: Correlagdes; Phaseolus vulgaris L.; porte; melhoramento de plantas;
feijao-comum

1 Introducao

Em programas de melhoramento de feijao, sempre havera uma demanda por

cultivares que reudnam o maior numero de fenétipos favoraveis, por exemplo, a
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arquitetura ereta de planta, que além de promover a facilidade pela colheita
mecanizada, a sua copa ereta melhora a ventilagdo entre as plantas, reduzindo a
incidéncia de doencas (Miklas et al., 2013), resisténcia aos mais variados patégenos,
uma boa qualidade de graos para atender as exigéncias do mercado consumidor e a
alta produtividade de graos.

O conhecimento da associagao entre caracteres de importancia no feijoeiro,
como aspecto comercial de graos, arquitetura de plantas e produtividade de graos,
pode revelar a existéncia de correlagdes favoraveis ou desfavoraveis entre eles e,
para o estudo dessas correlagdes, é necessario considerar, aléem da significancia, a
magnitude e a direcao para uma correta interpretacdo (Cruz et al., 2012). Para a
ocorréncia de selecao eficiente, € importante conhecer a correlacdo entre os
caracteres de interesse.

As correlagdes podem ser divididas em fenotipicas, genotipicas e ambientais.
As de causa fenotipicas, sao obtidas por avaliagbes de dois caracteres em um numero
de individuos na populacdo, possuindo causas genéticas e ambientais, todavia, as
genéticas sdo mais importantes para programas de melhoramento, pois sao
herdaveis. As de causas genotipicas sao atribuidas a efeitos pleiotropicos dos genes
ou a ligacdo génica, sendo temporaria e geralmente se manifesta nas primeiras
geracdes de populacdes obtidas do cruzamento de genitores geneticamente
divergentes (Vencovsky; Barriga, 1992). Para a correlacdo ambiental, valores
negativos indicam que o ambiente favorece um carater em detrimento do outro, e
valores positivos indicam que dois caracteres sdo beneficiados ou prejudicados pelas
mesmas causas de variagbes ambientais (Cruz et al., 2012).

O estudo das correlacées vem sendo utilizado em diversas culturas, como no
arroz (Castro et al., 2019), no milho (Zheng; Liu, 2013; Nardino et al., 2016; Watanabe,
2020); na soja (Nogueira et al., 2012; Sousa et al., 2015; Zhang et al., 2015; Machado
etal., 2017). No feijoeiro, Ribeiro e Maziero (2023) — investigando as correlacdes entre
esses caracteres de interesse — obtiveram variagcdées na significancia, magnitude e
sinal, considerando dados de experimentos individuais e combinados. Ribeiro et al.
(2018), ao avaliarem 14 linhagens de feijao em diferentes safras, obtiveram correlagao
de baixa magnitude e negativa entre arquitetura de plantas e produtividade de graos,
afirmando que nem sempre a selecao de caracteres que conferem arquitetura ereta a
planta pode ser associada a baixa produtividade de graos, como relatado por Carmo
et al. (2007), Cabral et al. (2011), Silva et al. (2013). Portanto, diante do exposto, o
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objetivo deste estudo foi analisar as correlagdes fenotipicas, genotipicas, ambiental
entre aspecto comercial de graos, arquitetura de plantas e produtividade de graos em
familias e linhagens de feijao, oriundas de diferentes ciclos de selecao recorrente,

cultivadas em diferentes safras e em diferentes anos.

2 Material e métodos

2.1 Material genético

O material genético utilizado foi obtido do Programa de Melhoramento do Feijao
Vermelho, iniciado no final da década de 1990, na Universidade Federal de Vigosa.
Foram utilizados dados de experimentos do Cu, o qual foi obtido a partir da
recombinacao da melhor familia de cada populacao obtida no Ci, sem a incluséo de
novos genitores, composto por familias e linhagens sendo avaliadas e selecionadas
em varias geracoes: F23 a Fa26. Dentro das melhores familias, foram extraidas
linhagens avaliadas em Fs:7 a Fe:12(Tabelas 1 e 2).

O Cu foi obtido pelo cruzamento da melhor familia de cada populagao obtida
no Cm, com dez novos genitores de porte ereto: CIAT 1, CIAT 21, CIAT 22, CNFP
15194, RP 1, CXI-1, CNFC 11948, CNFP 16680, RPCVIII-1 e VC-25. Foram avaliadas
e selecionadas em varias geracoes: F2:3 a F2:9. Na geracao F2:5 foram extraidas dentro
das melhores familias, linhagens e avaliadas em Fs: e Fs:3 (Tabelas 3 e 4).

2.2 Localizag&o, desenho experimental e cultivo

Os experimentos foram conduzidos na estacao experimental do Departamento
de Agronomia da Universidade Federal de Vigosa, localizada em Coimbra-MG
(latitude 20°51'24" S, longitude 42°48'10" W e 720 m de altitude), nos anos de 2015 a
2022, nas safras da seca, inverno e aguas.

Alguns experimentos foram conduzidos em diferentes delineamentos
estatisticos, os quais incluem blocos aumentados (dba), latice e blocos casualizados
(dbc). O numero de tratamentos e de repeticbes também variou entre alguns
experimentos. Maiores detalhes sobre os experimentos sdo apresentados nas
Tabelas 1, 2, 3 e 4.
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Tabela 1 - Detalhes experimentais da avaliacdo de familias e linhagens de feijao vermelho no terceiro ciclo de selegéo recorrente
avaliados quanto aos caracteres aspecto comercial de graos (AG), arquitetura de plantas (ARQ) e produtividade de gréos (PROD)

Cui
Geragao Familia
Fa:3 F2.4 Fa:s Fas Fe:7 Fe:s
N° de familias/linhagens 380 380 58 58 600 600
N° de testemunhas 20 20 4 4 4 4
Ano 2015 2015 2017 2017 2018 2019
Safra seca inverno seca inverno aguas aguas
Codificacéo S15 115 S17 17 A18 A19
Delineamento latice latice dbc dbc dba dba
N° de Repetigdes duas trés trés trés sem repeticao sem repeticdo
Tamanho da Parcela 0,5m? 2m? 1m? 1m? 1m? 1m?
AG AG AG AG - AG
Caracteres avaliados ARQ - ARQ ARQ ARQ ARQ
PROD PROD PROD PROD PROD PROD
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Tabela 2 - Detalhes experimentais da avaliacao de familias e linhagens de feijao vermelho no terceiro ciclo de selecéao recorrente
avaliados quanto aos caracteres aspecto comercial de graos (AG), arquitetura de plantas (ARQ) e produtividade de graos (PROD)

Cui
Geragéao Linhagem
Fe:0 Fe:10 Fe:11 Fe:12
N° de tratamentos 220 59 59 59
N° de testemunhas 5 5 5 5
Ano 2019 2020 2021 2022
Safra seca seca seca seca
Codificagéo S19 S20 S21 S22
Delineamento latice dbc dbc dbc
N° de Repeticdes trés trés trés trés
Tamanho da Parcela 2m? 1m? 1m? 1m?
AG AG AG AG
Caracteres avaliados ARQ ARQ ARQ ARQ
PROD PROD PROD PROD
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Tabela 3 - Detalhes experimentais da avaliagdo de familias e linhagens de feijao vermelho no quarto ciclo de selec&o recorrente
avaliados quanto aos caracteres aspecto comercial de graos (AG), arquitetura de plantas (ARQ) e produtividade de graos (PROD).

Cw
Geragao Familia
Fas F24 Fas F2s Fa7
N° de tratamentos 380 380 115 58 58
N° de testemunhas 20 20 6 4 4
Ano 2018 2019 2019 2020 2021
Safra aguas aguas seca seca seca
Codificagédo A18 A19 S19 S20 S21
Delineamento latice latice latice dbc dbc
N° de Repeticdes duas trés trés trés trés
Tamanho da Parcela 0,5m? 1m? 2m? 1m? 1m?
- AG AG AG AG
Caracteres avaliados ARQ ARQ ARQ ARQ ARQ
PROD PROD PROD PROD PROD
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Tabela 4 - Detalhes experimentais da avaliagdo de familias e linhagens de feijao vermelho no quarto ciclo de selec&o recorrente
avaliados quanto aos caracteres aspecto comercial de graos (AG), arquitetura de plantas (ARQ) e produtividade de graos (PROD).

Cw
Geragao Familia Linhagem
Fas F29 Fse Fss
N° de tratamentos 58 58 650 395
N° de testemunhas 4 4 4 5
Ano da Safra 2022 2022 2020 2022
Safra seca inverno seca seca
Codificagédo S22 122 S20 S22
Delineamento dbc dbc dba latice
N° de Repeticdes trés trés zero trés
Tamanho da Parcela 1m? 1m? 0,5m? 1m?
AG AG AG AG
Caracteres analisados ARQ ARQ ARQ ARQ
PROD PROD PROD PROD
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A densidade de sementes utilizadas em todos os experimentos foi de 12
sementes por metro linear. A adubag&o e os tratos culturais foram realizados de

acordo com as recomendagdes técnicas para o feijoeiro na regiéo.

2.3 Caracteres avaliados

Os genotipos foram avaliados em relacdo a produtividade, arquitetura da planta
e aspecto comercial dos gréos. A produtividade de graos foi convertida em kg ha,
considerando a produgao obtida em cada parcela.

A arquitetura da planta foi avaliada com base em uma escala de notas, a qual
varia de 1 a 5, em que a nota 1 se refere a plantas do tipo | ou Il, eretas, com uma
haste e poucas ramificagdes; nota 2, a plantas do tipo | ou Il, eretas, com algumas
ramificagdes e guia curta; nota 3, a plantas semiprostradas, com muitas ramificacées
e guia mediana; nota 4, a plantas do tipo lll, prostradas, com muitas ramificacdes e
guia longa; e nota 5, a plantas do tipo Ill, completamente prostradas, com muitas
ramificacdes e guias muito longas (Collicchio et al., 1997).

O aspecto comercial dos grédos também foi avaliado por uma escala de notas,
variando de 1 a 5 adaptada ao feijao vermelho (Ramalho et al., 1998). A nota 1 se
refere ao padrédo de grao vermelho: brilhante, ndo achatado, de formato eliptico e peso
médio de 100 sementes entre 22 g e 24 g; nota 2, ao gréo tipo vermelho com
deficiéncia em uma das caracteristicas mencionadas no padrao; nota 3, ao grao tipo
vermelho com deficiéncia em duas das caracteristicas mencionadas no padrao; nota
4, ao grao tipo vermelho com deficiéncia em trés caracteristicas mencionadas no
padrao; e nota 5, ao grao totalmente fora do padrao vermelho (Menezes Junior et al.,
2011).

2.4 Andlises estatisticas

Os dados obtidos em cada experimento foram submetidos a andlise de
variancia individual. Todos os efeitos foram considerados aleatoérios, exceto a média.
O modelo estatistico utilizado para os experimentos em DBC esta representado pela

Equacéo 1:
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em que

Y;; = valor observado na parcela que recebeu o tratamento i, no bloco j; m

média geral do experimento; t; = efeito do tratamento i, sendo (i =1, 2, ..., n); b; =
efeito da repeticéo j, sendo (j=1, 2, 3); e ¢;; € 0 erro aleatorio associado a observagéo
ij, ou seja, contribuicAo ao acaso da variagdo devido a fatores ndo controlados,
assumindo que os erros sao independentes e normalmente distribuidos, com média
zero e variancia o 2.

O modelo estatistico utilizado para os experimentos em delineamento latice
seguiu 0 modelo estatistico da Equagdo 2, no qual todos os efeitos foram
considerados aleatoérios, exceto a média:

Yl’jk =m + ti + b] + (b/r) jk + eijk (E2)

onde

Y- valor observado na parcela que recebeu o tratamento i, no bloco j, dentro
da repeticao k; m: média geral do experimento; t;: efeito do tratamento i, sendo (i = 1,
2, ..., n); b;: efeito da repeticao j, sendo j = 1, 2 e 3; (b/r) ji: efeito do bloco k dentro
da repeticdo j, sendo I =1, 2, 3, ...n; e ¢; ;. erro experimental associado a observagéo
Yik, assumindo que os erros sao independentes e normalmente distribuidos, com
média zero e variancia o2.

O modelo estatistico utilizado para os experimentos em delineamento de blocos

aumentados seguiu 0 modelo da Equagéao 2:

em que
Y;;: € o valor da caracteristica para a i-ésima testemunha no j-€simo bloco (ou
repeticdo). Para melhor entendimento, é utilizada outra simbologia para expressar o
valor de um gendtipo, para a mesma caracteristica considerada, dada por:
Zij: € o valor da caracteristica para o i-ésimo genoétipo no j-ésimo bloco; u:
constante associada ao modelo; t;: efeito do i-ésimo tratamento, que pode ser

decomposto em:
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Ti: efeito da i-ésima testemunha, comi=1,2...t;e Gij: efeito do i-ésimo gendtipo,
comi=12..49;.

O total de genétipos avaliados é:

g= Z}’=1gj em que g; € o numero total de genotipos avaliados no j-ésimo bloco;

B;: efeito do j-ésimo bloco, com j = 1,2...b; g;;: erro aleatorio.
2.5 Correlagoes fenotipicas, genotipicas, ambientais

Para estimar os coeficientes de correlacao fenotipica, genotipica e ambiental
entre os caracteres, foram considerados apenas 0s experimentos nos quais o efeito
de gendtipos foi significativo. As covariancias foram estimadas, segundo Cruz et al.
(2012), por (Equacao 4):

V(X+Y)-V(X)-V(Y)
2

Cov(X,Y) =

no qual

Cov (X,Y): Covariancia da variavel x com y; V(X + Y): Variancia de x+y; V(X):
variancia de x; V(Y): variancia de y.

Os coeficientes de correlacdo fenotipicas, ambiental e genotipica foram
estimados para cada experimento em blocos ao acaso (DBC) e em latice (LAT), por
meio das expressdes descritas (Equagdes 5,6 e 7):

Correlagao fenotipica:

PMTxy

Pr = Jomrxamty) (E5)
Correlagdo ambiental:
_ PMRxy
Pa = Jomrxomry) (E6)

em que
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MT, - QMTy - QMT. MR -QMRy - QMR
PMTxy — (Q x+y QZ X Q y);PMny — (Q x+y QZ X Q y);

PMT,,: produtos

médios associados aos tratamentos; PMR,., : produtos médios associados ao residuo.

Correlacao genotipica:

S0y (E7)

pg T —
Jazgxazgy

sendo

_ PMTxy—PMRxy_ o _ QMTx—QMRx, o _ QMTy—QMRy
Ogxy = - 10 gx = - 0 gy = "

em que

04xy: €Stimador da covariancia genotipica entre os caracteres X e Y; e

0?4. € 0%, estimador das variancias genotipicas dos caracteres X e Y,
respectivamente.

Os coeficientes de correlagdo fenotipicas, ambiental e genotipica foram
estimados para cada experimento em delineamento em blocos aumentados (DBA),
por meio das expressodes descritas (Equacdes 8, 9 e 10):

Correlagao fenotipica:

PMTajyy

Pr = Jawta.emr,)
Correlacao ambiental

PMRxy

Pa = v (@MRxQMRYy) (E9)

em que

PMTajxy — (QMTajxyy - QIVZITa]'x - QMTajy); PMR

_ (QMRy4y - QMRy -~ QMRy)
xy — 2 ;

PMTaj,,: produtos médios associados aos tratamentos ajustados; PMR,,,: produtos

médios associados ao residuo.
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Correlagao genotipica

9%y (E10)

pg T e—
,f“zgxozgy

sendo

_ PMTajxy—PMRyxy 5  QMTajx—QMRyx, 5  QMTaj,—QMR,
Ogxy = T » 0 gx = r » 0 gy = r
em que

04xy: €stimador da covariancia genotipica entre os caracteres X e Y; e

0?45 € 0%4,: estimador das variancias genotipicas dos caracteres X e Y,
respectivamente.

A significancia dos coeficientes de correlacéo foi obtida pelo teste t de Student
a 1 e 5% de probabilidade. O software Genes (CRUZ, 2016) foi utilizado nas anélises
de variancia e estimativas dos coeficientes de correlagédo. Os graficos foram gerados
com o uso do pacote tidyverse (Wickham et. al, 2019) no Software R (R Core Team,
2022).

3 Resultados e Discussao

A significancia dos efeitos de genédtipos nas andlises individuais e as
estimativas das variancias fenotipicas, genotipicas, herdabilidades e coeficientes de
variagbes experimentais para os caracteres avaliados, sdo apresentados nas Tabelas
5, 6, 7 e 8. Nos dois ciclos de sele¢do (Cii e Civ) foram observadas significancia (p <
0.01 e p < 0.05) para o efeito de gendtipos sobre os caracteres avaliados, indicando
a existéncia de variabilidade genotipica tanto para as familias quanto linhagens para
os trés caracteres avaliados.

Foram observadas significancias no aspecto comercial de graos (AG) no Cu
nas familias F2:3a Fa2:.6 € nas linhagens Fe:9 a Fs:12. Em relagdo a arquitetura de plantas
(ARQ), as significancias foram identificadas nas familias F2:5 e F2 e nas linhagens
Fe:s a Fe:11. Para a produtividade de graos (PROD), as familias F2:3 a F2:6 € as linhagens
Fe7 € Fe9 a Fs:11 mostraram significancia. No Civ, as significaAncias para o aspecto
comercial de graos (AG) foram encontradas nas familias F2:4 a F2:9 € nas linhagens
Fs6 € Fs:s. Para a arquitetura de plantas (ARQ), as familias F2:4 a F2:9 e as linhagens
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Fs:6 e Fs:s foram significativas. Ja para a produtividade de graos (PROD), as familias

Fa2:3 a F2i6, F2:8 € F2:9, além das linhagens Fs:6 € Fs:8, apresentaram significancia.
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Tabela 5 - Resumo das andlises individuais de variancia e estimativas de parametros referentes aos caracteres aspecto comercial

de graos e arquitetura de plantas avaliados em familias e linhagens de feijoeiro obtidas do terceiro ciclo (Cii) de selecéo recorrente
em diferentes geracdes de endogamia

Ciclo Cui
Caractere Aspecto Comercial de Graos
Geragao F2:3 F2:.4 F2s F26 Fe:7 Fe:s Fe:0 Fe:10 Fs:11 Fe:12
QMG 0,62" 0,52" 0,13" 0,12 - 0,14ns 1,04” 0,35" 0,21" 0,10”
QMR 0,19 0,15 0,05 0,08 - 0,10 0,21 0,11 0,09 0,04
afz 0,31 0,17 0,04 0,04 - - 0,35 0,12 0,07 0,04
aZ 0,21 0,12 0,02 0,01 - - 0,28 0,08 0,04 0,02
h? 69,40 71,90 58,09 35,87 - - 79,36 69,03 55,41 58,27
CV% 17,91 16,12 12,00 14,41 - 13,08 16,70 13,31 10,85 9,57
Caractere Arquitetura de Plantas
Geracéao F2:3 F2:4 F2:5 F2:6 Fe:7 Fe:s Fe:0 Fe:10 Fe:11 Fe:12
QMG 0,11ns - 0,26™ 0,08~ 0,18 0,43" 0,39” 0,31™ 0,35 0,05ns
QMR 0,10 - 0,15 0,05 0,21 0,13 0,16 0,10 0,09 0,04
afz - - 0,09 0,03 - 0,40 0,13 0,10 0,12 -
oZ - - 0,04 0,01 - 0,26 0,08 0,07 0,08 -
h? - - 43,85 39,94 - 66,14 59,97 68,00 72,90 -
CV% 7,71 - 9,23 5,68 12,48 11,02 10,40 8,13 7,91 4,99

** * = Significativo pelo teste F ao nivel de 1 % e 5% de probabilidade; " Nao-significativo. QMG = Quadrado médio do genétipo; QMR = Quadrado médio do residuo;
0% = variancia fenotipica; 0% = variancia genotipica; h? = herdabilidade; CV% = coeficiente de variagéo experimental em porcentagem.
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Tabela 6 - Resumo das andlises individuais de variancia e estimativas de parametros referentes ao caractere produtividade de graos
avaliado em familias e linhagens de feijoeiro obtido do terceiro ciclo (Clll) de selecao recorrente em diferentes geracbes de

endogamia
Ciclo Cu
Caractere Produtividade de Gréaos
Geragao F2:3 F2.4 F2s F26 Fe:7 Fe:s Fe:0 Fe:10 Fe:11 Fe:12
QMG 1321353,66° 6241137,42" 577818,87" 1804069,24" 352771,66° 429888,87"s 696162,23" 1544829,22" 326460,08" 572637,88"
QMR 1060936,79 204992,98 265760,63 605883,55 222702,48 354296,14  205170,28 427495,63 87921,33 643119,90
crfz 660676,83 208045,81 192606,29 601356,42 364121,77 - 232054,07 514943,07 108820,03 -
crgz 130208,43 139714,81 104019,41 399395,23 141419,29 - 163663,98 37244453 79512,92 -
h? 19,70 67,15 54,01 66,42 38,84 - 70,52 72,33 73,06 -
CV% 22,59 11,77 15,96 16,32 21,45 18,49 18,81 14,17 14,06 19,89

** * = Significativo pelo teste F ao nivel de 1 % e 5% de probabilidade; " N&o-significativo. QMG = Quadrado médio do gendtipo; QMR = Quadrado médio do residuo; 0% =
variancia fenotipica; 0%y = variancia genotipica; h? = herdabilidade; CV% = coeficiente de variagdo experimental em porcentagem.
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Tabela 7 - Resumo das analises individuais de variancia e estimativas de parametros referentes aos caracteres aspecto comercial

de graos e arquitetura de plantas avaliados em familias e linhagens de feijoeiro obtidas do quarto ciclo (Civ) de selecao recorrente
em diferentes geracdes de endogamia

Ciclo Cwv
Caractere Aspecto Comercial de Graos
Geragao F2:3 F2:.4 F2s F26 F2:7 F2s F2:0 Fss Fs:s
QMG - 1,52" 1,20" 0,32 0,32 0,98~ 0,30 0,17” 0,21™
QMR - 0,14 0,20 0,06 0,10 0,05 0,13 0,06 0,06
of - 0,51 0,40 0,1 0,11 0,33 0,10 0,20 0,07
o; - 0,46 0,33 0,08 0,07 0,31 0,05 0,13 0,05
h? - 90,76 83,23 79,46 67,43 94,65 54,08 67,47 70,10
CV% - 13,28 15,64 10,38 11,50 10,32 12,89 10,29 10,83
Caractere Arquitetura de Plantas
Geragéo F2:3 F2:4 F2s F26 Fa7 F2s F2:9 Fse Fs:s
QMG 0,54" 1,02™ 1,157 0,98™ 1,02™ 2,23" 0,22™ 0,34” 0,05™
QMR 0,26 0,25 0,22 0,12 0,26 0,11 0,09 0,04 0,04
of 0,28 0,34 0,38 0,33 0,34 0,74 0,07 0,30 0,02
o; 0,14 0,26 0,31 0,29 0,25 0,70 0,04 0,26 0,01
h? 51,4 75,47 80,67 87,69 74,59 94,94 58,80 87,34 33,14
CV% 14,78 15,95 14,22 11,55 15,93 9,67 8,91 6,31 5,59

** * = Significativo pelo teste F ao nivel de 1 % e 5% de probabilidade; ns Nao-significativo. QMG = Quadrado médio do genotipo; QMR = Quadrado médio do

residuo; o2f = variancia fenotipica; 02g = variancia genotipica; h2 = herdabilidade; CV% = coeficiente de variagdo experimental em porcentagem.
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Tabela 8 - Resumo das andlises individuais de variancia e estimativas de parametros referentes ao caractere produtividade de graos
avaliado em familias e linhagens de feijoeiro obtidos do quarto ciclo (Civ) de selecao recorrente em diferentes geracdes de

endogamia.
Ciclo Cwv
Caractere Produtividade de Gréaos
Geragao F2:3 F2.4 F2:s F26 F2:7 F2s F2:9 Fss Fs:s
QMG 1236114,76™  1034883,44" 832965,37" 1024620,81™ 135088,24"s 3452637,20"  1315326,91"  904637,51° 615437,17"
QMR 465202,27 365556,88 246602,20 298141,55 149249,14 609038,86 328091,65 574345,29 348678,00
crfz 618057,38 344961,14 277655,12 341540,27 - 1150879,07 438442,30 1012335,51 205145,72
o} 385456,25 223108,85 195454,39 242159,75 - 947866,11 329078,42 437990,20 88919,72
h? 62,36 64,67 70,39 70,90 - 82,36 75,05 43,26 43,34
CV% 26,23 16,22 17,67 11,69 19,77 22,09 12,75 18,38 19,94

** * = Significativo pelo teste F ao nivel de 1 % e 5% de probabilidade; " N&o-significativo. QMG = Quadrado médio do gendtipo; QMR = Quadrado médio do residuo; 0% =
variancia fenotipica; 0%y = variancia genotipica; h? = herdabilidade; CV% = coeficiente de variagdo experimental em porcentagem.
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Estimativas de parametros genéticos, como a variancia genotipica no Cu,
variaram entre 0,04 e 0,35 (AG); 0,01 e 0,26 (ARQ) e 79512,92 e 399395,23
(PROD); € no Civ variaram entre 0,05 e 0,46 (AG); 0,01 e 0,70 (ARQ) e 88919,72
e 947866,11 (PROD) (Tabelas 5, 6, 7 e 8). As estimativas das variancias
genotipicas entre as progénies do CIV foram superiores as do CllII, pois, para a
formacao do ciclo CIV de sele¢éo recorrente do feijao vermelho, foram incluidos
novos genitores visando o porte ereto, adquirindo maior variabilidade genética
devido aos intercruzamentos entre varios genitores contrastantes. A ocorréncia
de recombinacdo em ciclos avangados em programas de melhoramento
continua permitindo o acréscimo de variabilidade genética e possibilitando
ganhos genéticos para diversos caracteres avaliados (Menezes Junior et al.,
2013).

A herdabilidade (h?) estimada para o ClIl variou de 35,87% e 79,36%
(AG); 39,94% e 72,90% (ARQ) e 19,70% e 73,06% (PROD); e para o ciclo CIV
variaram entre 54,08% e 94,65% (AG); 33,14% e 94,94% (ARQ) e 43,26% e
82,36% (PROD). A herdabilidade tem a capacidade em prever o ganho que pode
ser alcangcado por meio da selecdo. De um modo geral, as estimativas de
herdabilidade se mantiveram de magnitude média a alta ao longo das geracdes
de endogamia para AG e ARQ, enquanto que para PROD houve um acréscimo
na magnitude a medida que foi avancando as geragdes. Essas estimativas de
herdabilidade confirmam a presenca de variabilidade nos ciclos Cii e Civ. Esses
resultados sugerem maiores ganhos com a sele¢ao, o que torna o programa de
melhoramento mais eficiente. No entanto, observam-se menores valores de h2
para PROD, indicando a maior complexidade desse caractere.

Na formagéo do Civ com a inclusdo de dez novos genitores visando o
porte ereto, notou-se 0 aumento da estimativa de herdabilidade dos caracteres
avaliados. O aumento na herdabilidade ao longo dos ciclos pode ser explicado
pelo acumulo de alelos favoraveis na populacédo, o que indica que a seleg¢ao
recorrente € um método de melhoramento eficiente capaz de direcionar os
ganhos de selecao (Cobb et al., 2019; Ramalho et. al, 2012; Rocha, 2012).

3.1 Correlacgéao fenotipica, genotipica e ambiental: comparacao entre ciclos
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As estimativas de correlagao entre os trés caracteres estudados, quando
comparadas entre os dois ciclos de selecdo recorrente (Cm e Ci), sao
apresentadas na Figura 1. Para a interpretacdo correta de correlacoes, trés
aspectos devem ser considerados: a magnitude, a diregao e a significancia (Cruz
et al., 2012). Os coeficientes de correlagao genotipica, fenotipica e ambiental se
mostraram positivos e negativos e com baixa, média e alta magnitude. De acordo
com Dancey e Reidy (2006), correlagdes de 0,1 a 0,3 sdo consideradas fracas;
0,40 a 0,6 moderadas; e 0,7 a 1 fortes.

Em sua maioria, os coeficientes de correlacdo genotipica foram
superiores aos coeficientes de correlagcdo fenotipica, isso causadas pelas
diferencas de estimativas de herdabilidades entre os caracteres. Pelas medidas
ou avalia¢des de dois caracteres em uma certa quantidade de individuos de uma
populagcédo, obtém-se a correlagdo fenotipica, sendo suas causas de origem
genéticas e ambientais, visando a utilizagdo em programas de melhoramento, as
de causas genéticas possuem maior importancia. Alvares et al. (2016), ao
estudarem caracteres como produtividade, peso de 100 graos, escurecimento
de gréos e arquitetura de plantas no feijoeiro, obtiveram correlagdes genotipicas
mais altas do que fenotipicas para todos os caracteres, corroborando com os
resultados obtidos neste estudo.

As correlacoes entre os caracteres nas geracdes dos ciclos Cii e o Civsao
apresentadas na Figura 1. As correlagdes fenotipicas entre AG e ARQ (Figura
1A) foram de baixa magnitude tanto para o Cu, entre -0,23 e 0,24, como para o
Ci, entre -0,24 e 0,22. Para AG e PROD (Figura 1B), variaram entre -0,35 e
-0,01 para o Cui; e entre -0,41 e 0,15 para o Civ, de baixa magnitude nos dois
ciclos. Entre ARQ e PROD (Figura 1C) foram de baixa magnitude, variando de
-0,26 e 0,01 para o Cui; e de média magnitude, se concentrando entre -0,11 e
0,57 para o C.

Com relagao a correlacado genotipica entre AG e ARQ (Figura 1D), elas
variaram de -0,49 e 0,30 no Cui e entre -0,42 e 0,47 no CIV, sendo consideradas
de média magnitude, mas com a concentracdo da maioria das correlacées e com
tendéncia a 0. Entre AG e PROD (Figura 1E), foram obtidas correlacbes entre
-0,40 e 0,03 no Cui e entre -0,64 e 0,36 para o Ci, consideradas, a maioria,
negativas e de média magnitude com tendéncia abaixo de 0.
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Figura 1 - Estimativas de correlagbes entre aspecto comercial de graos (AG), arquitetura de plantas (ARQ) e produtividade (PROD)
comparando familias e linhagens de dois ciclos de sele¢ao recorrente em 15 geragdes. 1A — correlagao fenotipica entre AG e ARQ;
1B — correlacao fenotipica entre AG e PROD; 1C — correlacao fenotipica entre ARQ e PROD; 1D — correlagdo genotipica entre AG
e ARQ; 1E - correlacao genotipica entre AG e PROD; 1F — correlacao genotipica entre ARQ e PROD; 1G — correlacdo ambiental
entre AG e ARQ; 1H — correlagdo ambiental entre AG e PROD; 11 — correlagdo ambiental entre ARQ e PROD.
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Para ARQ e PROD (Figura 1F) as correlagdes variaram de -0,26 e 0,31,
sendo de baixa magnitude para o Cii com tendéncia a 0, e entre -0,17 e 0,82
com a maior concentracdo abaixo de 0,5, considerando como média a alta
magnitude para o Civ. Ainda na Figura 1, temos os coeficientes de correlagéo
ambiental entre AG e ARQ que foram de baixa magnitude tanto para o Cii (entre
-0,09 e 0,11) como para o Ciw (entre -0,05 e 0,11) (Figura 1G). Entre AG e PROD,
tanto para o Cii (entre -0,39 e 0,01) como Civ (entre -0,49 e -0,02) os valores
também foram de baixa magnitude com a concentragéo préxima a 0 (Figura 1H).
Para ARQ e PROD nao foram diferentes das demais, considerados de baixa
magnitude também para o Cui (entre -0,26 e 0,004) e Ci (-0,16 e 0,06). Com
esses valores de coeficientes de correlacdo ambiental abaixo de 0,5 constata-se
que houve uma maior contribuicdo genética do que ambiental nas correlagbes
entre os caracteres. A maioria das correlagdes obtidas neste estudo foram néo
significativas pelo teste t, a 5% de probabilidade. Embora as significancias
estatisticas das correlacbes sejam possiveis de serem calculadas e utilizadas,
entre os melhoristas de plantas, ha uma tendéncia em se valorizar a magnitude
e a direcao, sendo um critério comum a valorizacdo de estimativas abaixo de
-0,5 e acima de 0,5 (Lopes et al., 2002).

Comparando a magnitude das correlacées genotipicas entre ciclos, tanto
para o Cii como para o Civ houve tendéncia de queda na magnitude e direcao
negativa entre AG e PROD. Em outras palavras, ao selecionar plantas mais
produtivas selecionardo também plantas com padrdes de grdos desejaveis.
Entre ARQ e PROD no Cii de selecao ndao houve mudanca significativa, mas no
Civ houve uma tendéncia de aumento que sugere uma certa dificuldade para
obter plantas eretas e produtivas, mas, nota-se a concentracao das correlagcdes
fenotipicas e genotipicas entre esses caracteres préximas a zero, indicando que
é possivel a obtencdo de plantas eretas e produtivas nas populagdes avaliadas.
Correlacbes entre arquitetura de plantas e produtividade de graos com
magnitudes expressivas também foram encontradas por Alves et al. (2001), logo,
o melhorista entende como os caracteres estdo correlacionados geneticamente
entre si, a selegdo quando for praticada em um carater de uma maneira, afetara
0s outros caracteres que também sao de importancia para o programa.
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De um modo geral, as correlagdes genotipicas se mostraram maiores que
as fenotipicas e ambas foram superiores as ambientais, indicando que os fatores
genéticos contribuiram mais e o ambiente pouco influencia na expressao dos
caracteres (Lopes et al., 2002). Desse modo, € necessario discriminar e
mensurar o grau de associagcdo genética e ambiental entre os caracteres, isto é,
0 quanto de correlacao genotipica e o quanto de correlagdo ambiental se deve a
correlacdo  fenotipica, considerando que caracteres geneticamente
correlacionados com correlagcdo fenotipica significativa podem apresentar
resposta positiva na sele¢cdo, uma vez que a selecao € baseada no fenétipo.

Neste estudo, observa-se que as correlagdes obtidas tanto no ciclo Cu
como no ciclo Civ foram baixas e, de forma geral, as estimativas de correlagao
foram menores no ciclo Il comparado ao IV. Ressalta-se que novos genitores de
porte ereto foram incluidos na recombinac¢ao para a obtencao do ciclo Civ com
foco em se obter materiais mais eretos e produtivos. Contudo, as estimativas de
correlacado fenotipica, genotipica e ambiental, como apresentaram o mesmo
sinal e foram de baixa magnitude, indicam que as associac¢oes entre PROD, AG
e ARQ néo trazem dificuldades ao melhoramento simultdneo desses caracteres.

3.2 Correlacao fenotipica, genotipica e ambiental: comparacao entre familias e
linhagens

As estimativas dos coeficientes de correlagdo, considerando familias e
linhagens, estao representadas na Figura 1. Para a correlacao fenotipica entre
AG e ARQ (Figura 1A), as correlagbes variaram de -0,24 a 0,24 para familias e
de -0,23 a 0,22 para linhagens, representando uma baixa magnitude para
ambas. Entre AG e PROD (Figura 1B), as correlagcbes variaram entre -0,41 e
0,17 para familias e entre -0,35 e 0,15 para linhagens, representando também
uma baixa magnitude para ambas. Entre ARQ e PROD (Figura 1C) variaram de
-0,26 a 0,57, com a maioria dos valores acima de 0,2 entre familias, sendo
considerado de média magnitude; e entre -0,17 a 0,24 para linhagens, sendo
considerados valores de baixa magnitude.

Os resultados das estimativas de correlacao fenotipicas para as familias
encontradas neste estudo corroboram com os obtidos por Parrella et al. (2008),
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que avaliaram trés geracdes de familias (F2:3, F2:4 e F2:5) de feijoeiro visando
caracteres de interesse como: alta produtividade, arquitetura de planta ereta e
tipos de graos, além da resisténcia a antracnose. Os autores verificaram a
existéncia de correlagbes negativas e de baixa magnitude entre aspecto de graos
e produtividade de gréos; e entre arquitetura de plantas e produtividade de graos
nas familias avaliadas em trés geracdes, corroborando com os resultados
obtidos neste estudo. Estes resultados indicam que a selecao sera favorecida,
pois familias que apresentarem melhor aspecto de grao e arquitetura de planta
ereta, serdo também as mais produtivas.

Comparando as correlagcdes genotipicas entre familias e linhagens, para
AG e ARQ (Figura 1D), as correlagdes variaram entre -0,38 e 0,79 para familias
e entre -0,41 e 0,47 para linhagens, sinalizando correlagbes de baixa a média
magnitude. Para AG e PROD (Figura 1E), foram entre -0,61 e 0,35 para familias
e entre -0,38 e 0,36 para linhagens, indicando correlacbes de baixa a média
magnitude e com concentracdo de correlacbes negativas tanto para familias
como para linhagens.

Para ARQ e PROD (Figura 1F) foram entre -0,39 e 0,90 considerando
familias, e -0,23 e 0,62 considerando linhagens, apresentando correlagdes com
tendéncia de aumento para familias. Em relagéao as correlagées ambientais para
familias e linhagens, entre AG e ARQ, AG e PROD, ARQ e PROD foram obtidos
valores de baixa magnitude, sendo eles positivos e negativos, mas com a
concentragcdo da maioria proxima a 0, indicando que nao ocorre correlagao
ambiental seja o parentesco familias ou linhagens.

Resultados semelhantes foram observados por Ribeiro et al. (2015) ao
avaliarem 212 linhagens de feijoeiro na geracdo Fe7 e Fes, que também
encontram correlagdes genotipicas de baixas magnitudes entre produtividade de
graos e componente da arquitetura de plantas. Esses resultados também
corroboram com os obtidos por Silva et al. (2009), que avaliaram e selecionaram
linhagens em trés geracdes distintas: 64 linhagens em Fs:6, 39 em Fs.7 e 15 em
Fs8, encontrando correlacbes genotipicas de baixa magnitude entre
produtividade de graos e arquitetura de plantas.

A correlagdo genotipica entre dois caracteres avaliados em linhagens
endogamicas € de natureza genética aditiva, possuindo diferentes causas: efeito
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da pleiotropia nos genes ou quando é devido a ligacao génica entre os genes
(Santos; Vencovsky, 1986). Logo, quando a correlacdo € devido a ligacao
génica, ela sera de causa transitoria, e se manifestara nas primeiras geracoes
de populagbes obtidas do intercruzamento de genitores geneticamente
divergentes (Vencovsky; Barriga, 1992). Os resultados obtidos neste trabalho
demonstram que as correlagcdes entre arquitetura de plantas, aspecto de gréaos
e produtividade de graos, sdo em virtude de ligagdes génicas, pois, nas familias,
as correlagdes sdo manifestadas nas primeiras geragées; nas linhagens, sua
magnitude € diminuida com o avangco das geragcbes em razdo das
recombinacées génicas. Contudo, se fossem determinadas por -efeitos
pleiotropicos, se manteriam ao dessas geracdes com diferentes graus de
endogamia (Rocha, 2012).

3.3 Correlacao fenotipica, genotipica e ambiental: comparacéo entre safras

Os resultados das correlagdes fenotipicas, genotipicas e ambientais entre
os trés caracteres diferenciados agora por safras — aguas, inverno e seca —, sao
apresentados na Figura 2. Para correlacdo fenotipica, observamos que ha
correlagbes positivas, mas de baixas magnitudes entre AG e ARQ (Figura 2A);
e negativas e de baixa magnitude entre AG e PROD (Figura 2B); para ARQ e
PROD, correlagdes positivas de baixas a médias magnitudes (Figura 2C). Para
correlagdes genotipicas, observa-se a concentracao das correlagdes proximas a
zero para AG e ARQ (Figura 2D), negativas e de baixa magnitude para AG e
PROD (Figura 2E), positivas e médias para ARQ e PROD (Figura 2F). Para as
correlagées ambientais, de um modo geral, foram todas consideradas como de
baixissimas magnitudes e bem préximas a zero entre os trés caracteres, mesmo
avaliando em diferentes safras.

Com os resultados obtidos das correlacées em experimentos conduzidos
em diferentes safras, 4guas, seca e inverno, observa-se que a correlagao entre
0s caracteres nao possui uma tendéncia expressiva de alteracao por causa da
mudanca de safra, logo, os efeitos ambientais nao influenciam tanto a expressao
e a correlacao entre esses caracteres.
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Figura 2 - Estimativas de correlagcbes entre aspecto comercial de graos (AG), arquitetura de plantas (ARQ) e produtividade (PROD)
comparando safras em 15 geragdes. 3A — correlagao fenotipica entre AG e ARQ; 3B — correlagao fenotipica entre AG e PROD; 3C
— correlacao fenotipica entre ARQ e PROD; 3D — correlagdo genotipica entre AG e ARQ; 3E — correlacado genotipica entre AG e
PROD:; 3F — correlagéo genotipica entre ARQ e PROD; 3G — correlagdo ambiental entre AG e ARQ; 3H — correlagao ambiental entre
AG e PROD; 3I — correlagdo ambiental entre ARQ e PROD
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Assim, como foram observadas poucas correlagdes ambientais com
efeitos significativos, isso indica que os pares de caracteres nao foram
beneficiados ou prejudicados pelas variagdes ambientais.

Corroborando com os resultados obtidos por Rocha (2012), que ao avaliar
48 populacdes segregantes nas geragdes F2, F3 e F4 de feijoeiro, nas safras do
inverno e da seca, obteve algumas correlagdes ambientais de efeitos
significativos entre arquitetura de plantas e produtividade de graos. A diferenca
de sinal entre correlagdes genotipicas e ambientais sao atribuidas as causas de
variacao herdavel e de ambiente que afetam dois caracteres por meio de
mecanismos fisiol6gicos diferentes (Falconer; Mackay, 1996).

4 Conclusao

Comparando-se ciclos de selecao, geracdes de endogamia e diferentes
safras, as correlacdes fenotipicas e genotipicas indicaram correlacées de baixa
a alta magnitude com tendéncia a diminuicdo com o avango entre geracdées em
razdo das recombinac¢des génicas entre os caracteres avaliados.

Em geral, € possivel obter plantas com aspecto comercial de graos
desejavel, arquitetura ereta e alta produtividade, pois tais caracteres possuem
pouca ou nenhuma correlacao entre si, facilitando o trabalho do melhorista, uma
vez que ndo ha a presenca de efeitos pleiotropicos indesejaveis ou a
permanéncia de efeitos de genes ligados.
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CAPITULO I - ANALISES COM DIFERENTES ESTRUTURAS DAS
MATRIZES DE (CO)VARIANCIAS NA SELECAO DE GENOTIPOS DE FEIJAO
VERMELHO

RESUMO: A etapa de avaliacao de familias e de linhagens em um programa de
melhoramento por selecao recorrente em plantas autégamas, normalmente,
envolve experimentos conduzidos em diferentes delineamentos estatisticos,
safras e anos. Desta forma, a presencga de desbalanceamento genético e, ou,
estatistico é corriqueira nestes experimentos. Nesta situacao, destaca-se o uso
da metodologia de modelos mistos nas andlises de dados desta natureza,
visando a selecao daqueles gendtipos (familias ou linhagens) de maior potencial.
Assim, o objetivo com este trabalho foi analisar via modelos mistos dados de
experimentos do programa de melhoramento do feijao vermelho por selecéao
recorrente da Universidade Federal de Vicosa (PMSRFV-UFV), visando a
selecao de gendtipos superiores, testando diferentes estruturas de matrizes de
(co)variancias genética e residual. Foram utilizados dados de dez experimentos,
em que foram avaliadas familias e linhagens oriundas do quarto ciclo (ciclo Civ)
do PMSRFV-UFV. Estes experimentos apresentavam tanto desbalanceamento
genético quanto estatistico e foram conduzidos de 2018 a 2023, em diferentes
safras, em Coimbra, MG. Foram avaliados a produtividade de graos, arquitetura
de plantas e aspecto comercial de grdaos. Quatro modelos lineares mistos,
considerando diferentes estruturas da matriz de (co)variancias para os efeitos
genéticos e ndo genéticos (blocos e residuos), foram ajustados. Para os trés
caracteres, tanto para familias como para linhagens, o modelo assumindo matriz
de (co)variancias nao estruturada para os efeitos genéticos e variancias
heterogéneas para os efeitos residuais é o que melhor se ajustou ao conjunto de
dados. As correlagdes entre as safras foram consideradas de baixa magnitude,
especialmente para a arquitetura da planta e o aspecto comercial de gréao, com
a fragdo simples da interacdo GxA predominando. Em relagc&o a produtividade,
as correlagdes foram de baixa magnitude entre os ambientes, confirmando a
predominancia da fragcdo complexa da interacdo GxA. Os valores genotipicos
preditos (BLUPSs) obtidos a partir do modelo melhor ajustado apresentaram maior
acuracia seletiva comparados aos BLUPs obtidos com 0 modelo mais simples
(simetria composta), comprovando a eficiéncia do modelo de melhor ajuste.
Utilizando o indice FAI-BLUP, foram selecionadas 20 familias para serem
recombinadas, dando continuidade ao PMSRFV-UFV, e 20 linhagens para
comporem futuros ensaios de VCU.

Palavras-chave: Modelos mistos. Interacdo genétipos por ambientes. indice de
selecédo. FAI-BLUP.

1 Introducao

A gestdao de programas de melhoramento genético do feijdo-comum
(Phaseolus vulgaris L.) apresenta, em geral, o desafio de lidar com elevado
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volume de experimentos, resultando em uma vasta quantidade de dados que
abrangem caracteres de interesse para o produtor e para o consumidor, tais
como: aspecto comercial de graos, arquitetura de plantas e produtividade de
graos. E comum que os varios fenétipos favoraveis relativos aos caracteres de
interesse sejam encontrados em diferentes genitores e, dada a natureza
quantitativa desses caracteres, é quase impossivel reunir todos eles em um
unico individuo em apenas um ciclo de selegdo. Nesse contexto, destaca-se o
uso da selecao recorrente (Santana et al., 2023).

A estratégia de selecdo recorrente vem sendo adotada com sucesso no
melhoramento do feijoeiro na Universidade Federal de Vigosa e em outros
programas de melhoramento (Carvalho et al. 2017; Menezes Junior et al., 2013;
Padua et al., 2021; Ramalho et al., 2005). Também vem sendo empregada em
outras espécies, como o arroz (Morais Junior et al., 2017; Pinheiro et al., 2012),
o trigo (Ramya et al., 2016; Zhang et al., 2015) e a soja (Soares et al., 2020).
Para caracteres quantitativos, a etapa de selecdo visando a recombinacéo,
baseia-se na avaliagdo de progénies em diferentes safras, anos e geracao de
endogamia. Também é comum, na primeira geracao em que as progénies sao
derivadas, haver restricdo quanto ao numero de sementes. Além disso,
comumente ocorrer selecao de progénies com o avango das geracdes de
endogamia. Assim, €& comum que esses experimentos apresentem
desbalanceamento genético e/ou estatistico.

Segundo Smith et al. (2005), desequilibrio estatistico significa que o
namero de repeticoes entre 0s experimentos pode variar, principalmente devido
a escassez de sementes nas primeiras geragdes, nas quais a progénie é
derivada, e devido a possivel perda de parcelas ou tratamentos durante a
conducao dos experimentos. Adicionalmente, pode haver (co)variagéo entre os
efeitos genéticos e entre os ndo genéticos quando as progénies sido avaliadas
em diferentes ambientes. Esse fenémeno pode resultar em aumento dos efeitos
residuais e dificultar a identificacdo de gendtipos superiores. O método mais
usado em andlises de dados oriundos de experimentos conduzidos em um
conjunto de ambientes é a ANOVA. Entretanto, esse método é eficiente para
experimentos balanceados com os mesmos delineamentos experimentais,

nuamero de repeticées e de tratamentos e, além disso, seguindo 0s pressupostos
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estabelecidos de que todos os ambientes possuem a mesma variancia genética
e que todos os pares de ambientes também possuem a mesma (co)variancia
genética (Smith et al., 1999, 2001, 2015).

Outro ponto que se deve levar em consideracdo na avaliagdo de
experimentos em diferentes condicdes ambientais é a ocorréncia de interacao
gendtipos x ambientes (GxA). A interagdo GxA pode ser particionada nas fragées
simples e complexa (Robertson, 1959). A fracdo complexa é especialmente
relevante no processo de selecao de progénies, ja que essa interagao pode levar
a uma alteragdo na classificagdo dos gendtipos nos diferentes ambientes. A
interacdo GxA resulta da variagdo genética heterogénea entre os ambientes,
juntamente com a falta de correlacao perfeita dos genétipos entre os diferentes
ambientes (Falconer, 1952). Falconer e Mackay (1996) destacaram que um
caractere avaliado em dois ambientes ndo deve ser tratado como o mesmo
caractere, mas como caracteres distintos.

Para se trabalhar com dados desbalanceados, é consenso que a
utilizacdo do método da Maxima Verossimilhanca Residual (REML) (Patterson;
Thompson, 1971) € a melhor opcéo (Cullis et al., 2020; Kelly et al., 2007; Melo
et al.,, 2020; Santana et al., 2023). Alguns estudos vém apontando a eficiéncia
em se modelar as diferentes estruturas das matrizes de (co)variancias genética
e residual para analise de experimentos multiambientes. Peixoto et al. (2021),
avaliando 84 hibridos de milho quanto ao ciclo, morfologia e caracteres de
rendimento em quatro ambientes, chegaram a conclusédo de que, ao lidar com
multiplos caracteres em diversos ambientes, é recomendado considerar modelos
que levem em conta tanto varidncias residuais homogéneas quanto
heterogéneas para alcancar o melhor ajuste. Ward et al. (2019), avaliando 329
gendtipos de trigo em dois locais e em dois anos, concluiram que modelos que
incorporam a informagéo da interagdo GxA e multiplos caracteres aumentaram
a acuracia preditiva em 9,6% para caracteres de baixa herdabilidade. Além
desses, outros estudos vém empregando a modelagem das estruturas de
(co)variancias (Chaves et al., 2022; Melo et al., 2020; Santana et al., 2023).

Além de determinar qual modelo melhor se ajusta aos dados, outro
aspecto crucial é a selecao do material, levando em consideracao um conjunto

de caracteres de interesse. O indice de selecdo baseado em analise de fatores
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e design gendtipo-idedtipo (FAI-BLUP), proposto por Rocha et al. (2018), tem se
mostrado eficaz para a selecao, integrando informacdes de multiplos caracteres,
ambientes e ideédtipo. Além disso, esse indice incorpora a correlacao entre os
caracteres e considera a dire¢ao de selegédo definida pelo melhorista, visando
selecionar gendtipos mais alinhados com o ide6tipo (Rocha et al. 2019).

Nesse contexto, os objetivos deste estudo foram: (i) escolher um modelo
linear misto, testanto diferentes estruturas das matrizes de (co)variancias
genética e residual, que melhor se ajuste ao conjunto de dados de avaliagao de
familias e linhagens de feijao vermelho; (ii) utilizar o indice FAI-BLUP na selecao
de familias e linhagens de maior potencial para dar continuidade ao programa
de melhoramento de feijao vermelho da UFV.

2 Material e métodos

2.1 Material genético

O material genético usado neste estudo foi obtido do ciclo IV (Civ) de
selecao recorrente de feijao vermelho do programa de melhoramento de feijao
da Universidade Federal de Vigosa (UFV). O Cw foi obtido pelo cruzamento da
melhor familia de cada populacédo obtida no Cii, com dez novos genitores de
porte ereto: CIAT 1, CIAT 21, CIAT 22, CNFP 15194, RP 1, CXI-1, CNFC 11948,
CNFP 16680, RPCVIII-1 e VC-25. As familias foram avaliadas por vérias
geragdes, de F23 a F2:9. Na geragédo Fa:5 foram extraidas, dentro das melhores

familias, linhagens que foram avaliadas em Fs:, Fs:se Fs:9 (Tabelas 9 e 10).
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Tabela 9 - Detalhes experimentais da avaliagdo de familias e linhagens de feijao vermelho no quarto ciclo de selec&o recorrente
avaliados quanto aos caracteres aspecto comercial de graos (AG), arquitetura de plantas (ARQ) e produtividade de graos (PROD)

Geragao Cw
Fa:3 F2.4 Fa:s F26 Fa.7
N° de tratamentos 380 380 115 58 58
N° de testemunhas 20 20 6 4 4
Ano da Safra 2018 2019 2019 2020 2021
Safra aguas aguas seca seca seca
Codificagao A18 A19 S19 S20 S21
Delineamento latice latice latice dbc dbc
N° de Repeticdes duas trés trés trés trés
Tamanho da Parcela 0,5m? 1m? 2m? 1m? 1m?2
- AG AG AG AG
Caracteres analisados ARQ ARQ ARQ ARQ ARQ
PROD PROD PROD PROD PROD
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Tabela 10 - Detalhes experimentais da avaliagdo de familias e linhagens de feijao vermelho no quarto ciclo de selegéo recorrente
avaliados quanto aos caracteres aspecto comercial de graos (AG), arquitetura de plantas (ARQ) e produtividade de graos (PROD)

Geragao Cw
Fa:s Fa.o Fs.6 Fs:s Fs:9
N° de tratamentos 58 58 650 395 395
N° de testemunhas 4 4 4 5 5

Ano da Safra 2022 2022 2020 2022 2023
Safra seca inverno seca seca seca
Codificagédo S22 122 S20 S22 S23
Delineamento dbc dbc dba latice latice

N° de Repeticdes trés trés sem repeticao trés trés
Tamanho da Parcela 1m? 1m? 0,5m? 1m?2 1m?2

AG AG AG AG AG

Caracteres analisados ARQ ARQ ARQ ARQ ARQ
PROD PROD PROD PROD PROD
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2.2 Local, desenho experimental e cultivo

Os experimentos foram conduzidos na estacdo experimental do
Departamento de Agronomia da Universidade Federal de Vigosa, localizada em
Coimbra, MG (latitude 20°51'24" S, longitude 42°48'10" W e 720 m de altitude)
nos anos de 2018 a 2023, nas safras das Aguas, Inverno e Seca.

Foram usados experimentos em delineamento de blocos aumentados
(DBA) com 654 tratamentos sem repeticdo; delineamento em latice (DL) com
121 a 400 tratamentos e 2 a 3 repeticdes; e delineamento em blocos ao acaso
(DBC) com 62 tratamentos e 3 repeticdes (Tabela 9 e 10). A densidade de
sementes utilizadas em todos os experimentos foram 12 sementes por metro
linear. A adubacdo e os tratos culturais foram realizados de acordo com as

recomendagdes técnicas para o feijoeiro na regiao.
2.3 Caracteres avaliados

Os gendtipos foram avaliados em relagdo a produtividade, arquitetura da
planta e aspecto comercial dos graos. A produtividade de grdaos (PROD) foi
convertida em kg ha', considerando a produgéo obtida em cada parcela.

A arquitetura da planta (ARQ) foi avaliada com base em uma escala de
notas que varia de 1 a 5, na qual a nota 1 se refere a plantas do tipo | ou I,
eretas, com uma haste e poucas ramificagdes; nota 2 a plantas do tipo | ou Il,
eretas, com algumas ramificacdes e guia curta; nota 3 a plantas semiprostradas,
com muitas ramificagcoées e guia mediana; nota 4 a plantas do tipo Ill, prostradas,
com muitas ramificagbes e guia longa; e nota 5 a plantas do tipo lll,
completamente prostradas, com muitas ramificacbes e guias muito longas
(Collicchio et al., 1997).

O aspecto comercial dos graos (AG) também foi avaliado por uma escala
de notas variando de 1 a 5, adaptada ao feijao vermelho (Ramalho et al. 1998).
A nota 1, refere-se ao padrdo de grdo vermelho brilhante, ndo achatado, de
formato eliptico e peso médio de 100 sementes entre 22 g e 24 g; nota 2, ao gréo
tipo vermelho com deficiéncia em uma das caracteristicas mencionadas no

padrdo; nota 3, ao grado tipo vermelho com deficiéncia em duas das
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caracteristicas mencionadas no padrédo; nota 4, ao gréo tipo vermelho com
deficiéncia em trés caracteristicas mencionadas no padrao; e, nota 5, ao grao

totalmente fora do padrao vermelho (Menezes Junior et al., 2011).

2.4 Andlises estatisticas

Neste estudo os dados foram analisados utilizando uma abordagem de
dois estagios, em que no primeiro estagio foram estimadas as variancias médias
para cada ambiente separadamente e, posteriormente, foram combinadas por
meio de uma analise ponderada no estagio 2, no qual os pesos sdo uma medida
da incerteza relativa das médias de varidncia estimadas para cada ambiente. Por
meio dessa abordagem todos os efeitos sdo estimados no primeiro estagio,
exceto o de interacdo GxA e seus parametros de variacédo associados (Gogel et
al. 2018).

Para as andlises posteriores foram utilizados quatro modelos lineares
mistos ajustados aos dados obtidos, assumindo diferentes estruturas das
matrizes de (co)variancias para efeitos genéticos (familia ou linhagem) e néo
genéticos (blocos e residuo). As andlises foram realizadas de acordo com a
Equacéo (1):

Yy =1+ Xi T+ XpyTpe + Xl + X Tee + Zgug + Zpuy, + € (E1)

onde

¥ (N x 1) € o vetor das observagdes fenotipicas, sendo N o numero de
parcelas; 1 (N x 1) é o vetor unitario; u (1 x 1) € o intercepto; , € o vetor de efeitos

fixos dos experimentos associados a matriz X, (N x t), em que t € o numero de
experimentos; t,, € o0 vetor de efeitos fixos das repeticoes dentro dos

experimentos associados a matriz X, (N x rt), em que r é o numero de repeti¢oes;

t. € o vetor de efeitos fixos das testemunhas associadas a matriz X, (N x c¢), em

que c é o numero de testemunhas; t., € 0 vetor dos efeitos fixos da interacao
testemunhas x experimentos associadas a matriz X, (N x ct); u, € o vetor dos

efeitos aleatérios das familias ou linhagens para cada experimento associado a
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matriz Z, (N x g), em que g € o nimero de familias/linhagens; u, € o vetor de
efeitos aleatorios dos blocos associado a matriz Z, (N x bt), sendo b o numero

de blocos; e (N x 1) é o vetor dos residuos aleatorios. Assumiu-se que os vetores

u,, u, € e sdo de efeitos aleatorios e mutuamente independentes e distribuidos
como multivariada gaussiana, com média zero e matrizes de (co)variancias Gy,
Gv e R, respectivamente.

Para a matriz G,, assumiu-se no modelo 1 a estrutura de simetria

composta (CS), dada por

Go= (05]c +0i]) ® Ig (E2)

em que

o/ €& o componente da varidncia associado ao efeito de
familias/linhagens; J, € a matriz diagonal com dimensao N; x N;, sendo N; o
nimero de experimentos; o, € 0 componente de variancia associado a interag&o
familias/linhagens x experimentos e J, € a matriz identidade com dimenséo
N; x N;.

No modelo 2, assumiu-se a estrutura de simetria composta heterogénea
(CSH) para a matriz G,, o que considera a heterogeneidade das variancias

genéticas nos diferentes experimentos

Gg = {Dt[pg]t + (1 - pg)lt]Dt} ® Ig (E3)

em que

pg € a correlagao genética e D,.

Para o modelo 3, assumiu-se para a matriz G, (co)variancias néo
estruturadas (US), como proposto por Smith et al. (2015). Nesse modelo,
considera-se a heterogeneidade tanto das varidncias nas safras quanto
heterogeneidade das covariancias entre os pares de safras. Considerado como
um modelo multiplicativo, a matriz de (co)variancias para os efeitos de

familias/linhagens pode ser descrita como:
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Gy = G ® I (E4)

em que

G4 € a matriz de (co)variancias dos efeitos das familias/linhagens e G, é a
matriz de (co)variancias genética.

No modelo 4, utilizou-se a estrutura de Fator Analitico. Os efeitos
genotipicos foram modelados usando as estruturas de matrizes de (co)variancia
FA (Piepho, 1997; Smith et al., 2001):

g==AQI,)f +8 (E5)

em que
A é a matriz de dimensdes ] x K das K cargas para os J ambientes (4 =

[A; 1), f & o vetor de escores K para V genétipos (f = {fi,}) , 8 € o vetor V] da
falta de ajustes dos efeitos (6 = {SUj}. Iv é uma matriz identidade de ordem V. f

e 8 sdo independentes e tem distribuicdo multivariada gaussiana com média zero
e varianciadadaporD ® Iy e W ® Iy, respectivamente. D é a matriz de variancia
dos escores fatoriais que possui dimensdes K x K e € simétrica positiva (semi-
definida), e ¥ é a matriz diagonal (de dimensao J x J) de variancia dos ambientes
especificos que ndo foram capturadas por nenhum fator (¥ = {1/3]-}).

Nos quatro modelos ajustados, admitiu-se para os efeitos de blocos e
residuos matriz diagonal com varidncias heterogéneas nas diferentes safras,

dadas por:

t t
G, = @D agj I,, e R= @ agj. I, (E6)
j=1 j=1

em que

al?j é a variancia dos efeitos do bloco j e aezj é a variancia do residuo na
safra j.

Para o ajuste dos modelos foram utilizados os pacotes Tidyverse
(Wickham, 2019) e AsREML (The VSNi Team, 2023) no software R (R Core

Team, 2023). Os componentes de variancia foram estimados usando a maxima



60

verossimilhanga restrita (REML) e o teste de razdo de verossimilhanca (LRT)
para determinar a significAncia das estruturas (componente de variancia CS,
CSH e US), e teste qui-quadrado (x?) com v graus de liberdade (Mariguele et al.,
2011) em que v é a diferenca entre 0 nimero de parametros comparados nos
modelos.

Os quatro modelos foram comparados usando o Critério de Informacao
Akaike (AIC), sendo o modelo com o menor valor designando o melhor ajuste
aos dados (Akaike 1974): AIC = —2log(L) + 2p, em que log(L) € o logaritmo
Neperiano do ponto maximo da funcédo de verossimilhanca residual e p é o
namero de parametros estimados via modelo. Os valores genotipicos das
familias/linhagens foram preditos por meio das melhores previsdes lineares nao

viesadas (BLUPs) do melhor modelo ajustado.
2.5 Estimacao de parametros genéticos

Foram estimados tanto para familias como para linhagens a herdabilidade
(h?), segundo Cullis et al. (2006), a acuracia seletiva (r;,) pela equagdo de

Henderson (1984) e a correlacao genética (pgij) entre os experimentos conforme

Bernardo (1995), dadas por:

PPEV
=52 (E7)

Zag

h? =1

em que
PPEYV é Previsao Média da Variancia do Erro em Pares e crgz é a variancia

p _ PEV 4 AL . _
genotipica; 5y = |1 - P em que PEV é a variancia do erro predito e Pgy =

9gij . A - 0 .
—2— , em que ag;; € @ covariancia genética das familias/linhagens entre os

Ugixagj

pares de experimentos ij; cf;l- € a variancia genética entre as familias/linhagens
no experimento i;agzjé a variancia genética entre as familias/linhagens no

experimento j.
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2.6 Decomposicao da interacao GxA
O componente de variancia da interacdo familias/linhagens x

experimentos foi decomposto em suas partes simples e complexas, conforme

Cruz e Castoldi (1991). A parte complexa da interagéo foi dada por:

\/(1 - pgij)3 O-;i o-gzj (E8)

em que
aji e agzj sao os componentes de variancia genotipica nos experimentos

i e j, respectivamente, e Pgi; € a correlacdo genética entre os experimentos i e

J.
2.7 Selecao de familias e de linhagens

Foi realizada a selecao das 20 melhores linhagens considerando os
BLUP’s do valor genético com base no modelo mais simples (SC) e com base
no modelo melhor ajustado. Procedeu-se da mesma forma para a selegéo das
20 melhores familias para serem recombinadas, visando dar continuidade ao
programa de selegcédo recorrente de feijao vermelho da UFV. Em ambas as
estratégias, uma mesma caracteristica avaliada em ambientes diferentes foi
considerada uma nova caracteristica para ser utilizada no indice FAI-BLUP.

O indice FAI-BLUP se baseia na analise de fatores e na distancia
gendtipo-idebtipo para classificar genétipos de forma multicaracteristica (Rocha
etal., 2018). A analise de componentes principais foi empregada para derivar as
cargas fatoriais da matriz de correlacdo genotipica, a qual foi obtida a partir dos
valores genotipicos. Optou-se pela abordagem varimax (Kaiser, 1958) para
realizar a rotacao dos fatores, e os escores fatoriais foram calculados utilizando
o método dos minimos quadrados ponderados (Bartlett, 1938).

Os idedtipos foram definidos considerando o sentido desejavel e
indesejavel para os caracteres, conforme apresentado na Tabela 11, de acordo
com os objetivos do programa de melhoramento do feijoeiro. Para os caracteres
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ARQ e AG, valores de média genotipica minimos sao desejados, uma vez que
as escalas de notas utilizadas consideram a nota 1 como referente a plantas
mais eretas e com graos de padrdo comercial. Ja para PROD, o ide6tipo

estabelecido € de maxima média genotipica observada nos experimentos.

Tabela 11 - Niveis relativos a cada carater para estabelecimento dos ide6tipos
desejavel e indesejavel utilizados como critérios no indice FAI-BLUP

Ideétipo ARQ PROD AG
Desejavel Minimo Maximo Minimo
Indesejavel Maximo Minimo Maximo

O numero de idedtipos é dado pelo seguinte algoritmo:
NI = 2" (E9)

em que:
NI = numero de idedtipos; n = numero de fatores
O numero de fatores (n) a ser considerado devem ser igual ao numero de
autovalores préximo a um (Kaiser, 1958). Além disso, € aconselhavel que a por-
centagem da variancia acumulada dos componentes principais se aproxime de

80%, conforme indicado por Cruz et al. (2012).

3 Resultados

3.1 Escolha do modelo melhor ajustado

Com base no Critério de informacgéo de Akaike (AlC), o modelo que melhor
se ajustou aos dados foi 0 modelo 3 (Nao Estruturado - NE), obtendo os menores
valores de AIC para os trés caracteres, tanto considerando familias (Tabela 12)
quanto linhagens (Tabela 13). Além disso, foi observado efeito significativo pelo
teste de razdo de verossimilhangca (LRT) (teste x?) ao nivel de 1% de
probabilidade para estas estruturas de co(varidncia) nos modelos testados.
Observou-se, ainda, que o Modelo 1 (Simetria Composta) — o mais simplificado
entre os quatro analisados, em termos de ajuste — registrou os maiores valores
de AIC para os trés caracteres testados tanto para familias como para linhagens.
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Tabela 12 - Namero de parametros (NP), Critério de informacao de Akaike (AlIC),
logaritmo da verossimilhanca residual maximizada (log(L)) e teste de razao de
verossimilhanga (LRT) para os quatro modelos ajustados para aspecto de grao
(AG), arquitetura de plantas (ARQ) e produtividade (PROD) avaliados em
familias de feijdo vermelho

Modelos? NP AIC log(L) LRT®
AG

1 2 -4301,515 2152,758 -

2 7 -4367,177 2190,588 75,661

3 21 -4394,298 2218,149 55,121°

4 12 -4367,728 2195,864 44,569¢
ARQ

1 2 -4418,841 2211,421 -

2 8 -4521,935 2268,967 115,090°

3 28 -4536,780 2296,390 54,845°

4 14 -4533,594 2280,797 31,186°
PROD

1 2 39572,280 -19784,140 -

2 8 39499,500 -19741,750 84,775¢

3 28 39464,990 -19704,500 74,508°

4 14 39463,920 -19717,960 26,922¢

Nota: valores em negrito indica o melhor modelo para cada caractere.

@aModelos: 1: simetria composta; 2: simetria composta heterogénea; 3: ndo-estruturado; 4: fator analitico;
bComparagdes dos modelos através do LRT (modelo 2 vs modelo 1, modelo 3 vs modelo 2, modelo 4 vs
modelo 3); ¢Significancia para p < 0.01 pelo teste de razéo de verossimilhanga.

Tabela 13 - Numero de parametros (NP), Critério de informacao de Akaike (AIC),
logaritmo da verossimilhanga residual maximizada (log(L)) e teste de razdo de
verossimilhanca (LRT) para os quatro modelos ajustados para aspecto de gréo
(AG), arquitetura de plantas (ARQ) e produtividade (PROD) avaliados em
linhagens de feijao vermelho

Modelos? NP AIC log(L) LRTP
AG
1 2 -6807,541 3405,770 -
2 4 -6909,289 3458,644 105,750¢
3 6 -6919,145 3465,572 13,856°¢
4 6 -6919,145 3465,572 0,0001
ARQ
1 2 -6998,681 3501,340 -
2 4 -7802,839 3905,419 808,160¢°
3 6 -7804,654 3908,327 5,815¢
4 6 -7804,654 3908,327 0,001
PROD

1 2 40100,400 -20048,200 -
2 4 40049,860 -20020,930 54.536°¢
3 6 40031,960 -20009,980 21.902¢
4 6 40031,960 -20009,980 0.001

Nota: valores em negrito indica o melhor modelo para cada caractere.

aModelos: 1: simetria composta; 2: simetria composta heterogénea; 3: ndo-estruturado; 4: fator analitico;
bComparagdes dos modelos através do LRT (modelo 2 vs modelo 1, modelo 3 vs modelo 2, modelo 4 vs
modelo 3); °Significancia para p < 0.01 pelo teste de raz&o de verossimilhanga.

3.2 Estimativas de parametros genéticos
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As estimativas de parametros genéticos obtidas com o modelo 1 (SC) sao
apresentadas (Tabela 14) para efeito de comparacao com o modelo de melhor
ajuste, modelo 3 — NE (Tabela 15). De acordo com o teste LRT, a variancia
genotipica foi significativa para AG e PROD entre familias e para ARQ e PROD
entre linhagens, considerando o modelo 1. Ja considerando o modelo 3, a
variancia genotipica foi significativa em seis dos sete experimentos de familias
considerando AG, ARQ, e significativo para PROD em todos os experimentos
(Tabela 15). Considerando as linhagens, houve significancia em dois dos trés
experimentos para AG e ARQ, e significativo para PROD em todos os
experimentos (Tabela 15). Por meio do modelo 1, observou-se efeito significativo
da interacdo genoétipos x ambientes (GxA) para todas os caracteres avaliados
(Tabela 14).

Tabela 14 - Estimativa de parametros genéticos do modelo 1 (SC para efeito
genético) para aspecto de grao (AG), arquitetura de plantas (ARQ),
produtividade de grdaos (PROD) em familias e linhagens de feijao vermelho

Parametros® AGgm ARQfam PRODsam AGiin ARQijin PRODji,
o} 0,256 0,162t 161458,500° 0,001"s 0,051b 21873,760°
05a 0,088p 0,085° 181330,500° 0,062° 0,063 111493,320P
T4g 0,872 0,843 0,786 0,270 0,520 0,401

3g;: variancia genotipica; oZ,: variancia da interagdo gendtipos x ambientes e r4,: acurécia seletiva; *Signi-
ficancia para p < 0.01 pelo teste de razdo de verossimilhanga; "SN&o significativo para p < 0.01 pelo teste
de razao de verossimilhanga.

Tabela 15 - Estimativas de variancias genotipicas a partir do modelo 3 (NE para
efeito genético) para aspecto de grdao (AG), arquitetura de plantas (ARQ),
produtividade de grdaos (PROD) em familias e linhagens de feijao vermelho

Parametros Safra/Ano AG ARQ PROD
Ofr2:3 Aguas/18 - - 458531,182
Olr2:a Aguas/19 0,33492 0,29992 305839,442
0225 Seca/19 0,23832 0,05822 388726,572
Ok Seca/20 0,55372 0,30942 248670,5152
Ok Seca/21 0,51402 0,25452 326134,552
Olr2:g Seca/22 0,3086° 0,28292 27061,0022
0220 Inverno/22 0,12292 0,07372 469357,2172
056 Seca/20 0,1164"s 0,2657ns 347221 458
05 Seca/22 0,06872 0,01442 169083,3472
0250 Seca/23 0,02892 0,03862 80428,4972

aSignificancia para p < 0.01 pelo teste de raz&do de verossimilhanca; "*Nao significativo para p < 0.01 pelo
teste de razdo de verossimilhanga.

Para o calculo das herdabilidades, utilizou-se a variancia residual

estimada no primeiro passo das analises, logo, foram obtidas uma variancia
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fenotipica em cada ambiente. Para o0 modelo 1, temos uma variancia genotipica
apenas, no qual foi dividida pela variancia fenotipica particularizada por
ambiente. No modelo 3, obtivemos uma variancia genotipica por ambiente, as
quais, divididas pelas respectivas variancias fenotipicas, obtivemos as
herdabilidades por ambiente. Isso é causado porque a variancia residual é fixada
em 1 no segundo passo da andlise, por uma questdo de falta de graus de
liberdade.

As herdabilidades estimadas com o modelo 1 variam de 0,06 a 0,93
(Figura 3). A menor estimativa de herdabilidade observada para AG foi no
experimento de linhagens na S23 (0,06); a maior foi no experimento de familias
na S22 (0,93), demonstrando uma grande variacdo. Para ARQ, a menor
estimativa de herdabilidade foi observada no experimento de linhagens na S23
(0,24) e maior estimativa de herdabilidade foi no experimento 122 (0,86),
demonstrando também uma grande variacdo. Para PROD a variagao foi elevada
também entre o experimento de linhagens S20 (0,1) e experimento de familias
S21 (0,80).

Comparando com o modelo 3 (Figura 4), observamos que as estimativas
das herdabilidades foram maiores e houve uma menor variagdo entre o0s
experimentos, entre 0,32 e 0,96. Para AG, as estimativas de herdabilidade
tiveram uma menor variagdo, com 0,34 no experimento de linhagens S23 e 0,96
no experimento de familias S20. Da mesma forma, observamos uma baixa
variagdo para ARQ, com 0,44 no experimento de linhagens S22 e 0,86 no
experimento de familias S20. Para PROD, observou-se baixa variagdo também
entre 0,32 no experimento de linhagens S23 e 0,81 no experimento de familias
122.

As estimativas de acuracia seletiva, conforme demonstrado na Tabela 15,
foram obtidas para cada carater considerando o modelo 1, com valores variando
de 0,270 (aspecto de grao de linhagens) a 0,872 (aspecto de grao de familias).
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Figura 3 - Estimativas de herdabilidade do modelo 1 para aspecto de grao (AG),
arquitetura de plantas (ARQ) e produtividade (PROD) avaliadas em familias (F)
e linhagens (L) de feijao vermelho nos experimentos: aguas/2018 (A18
aguas/2019 (A19), seca/2019 (S19), seca/2020 (S20), seca/2021 (S21
seca/2022 (S22), seca/2023 (S23) e inverno/2022 (122)
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Figura 4 - Estimativas de herdabilidade com o modelo 3 para aspecto de grao
(AG), arquitetura de plantas (ARQ) e produtividade (PROD) avaliadas em
familias (F) e linhagens (L) de feijao vermelho nos experimentos: aguas/2018
(A18), aguas/2019 (A19), seca/2019 (S19), seca/2020 (S20), seca/2021 (S21),
seca/2022 (S22), seca/2023 (S23) e inverno/2022 (122)

Em contraste, foram obtidas estimativas especificas para cada safra
avaliada considerando o modelo 3, com valores variando de 0,66 a 0,97 para o
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carater AG, de 0,65 a 0,95 para o carater ARQ, e de 0,33 a 0,94 para o carater
PROD (Figura 5). Foi observado que as estimativas de acurécia seletiva foram
maiores utilizando as diferentes estruturas de co(variancia) do modelo nao-
estruturado (modelo 3) que as estimativas utilizando as estruturas de
co(variancia) do modelo de simetria composta (modelo 1) (Tabela 14). As
estimativas de acuracia seletiva para o modelo 3 (Figura 5), de modo geral,
mostraram-se superiores a acuracia meédia obtida pelo modelo 1 (Tabela 14).

0.9 —

0.8 ] u
0.7
0.6
0.5
0.4
0.3

ACURACIA

0.2
0.1

A18f A19f S19f S20f S21f S22f 122f S20I S221 S23I
SAFRA

OAG ARQ ®PROD

Figura 5 - Estimativas de acuracia de acordo com o melhor modelo ajustado
(modelo 3) para aspecto de grdo (AG), arquitetura de plantas (ARQ) e
produtividade (PROD) avaliadas em familias (F) e linhagens (L) de feijao
vermelho nos experimentos: aguas/2018 (A18), aguas/2019 (A19), seca/2019
(S19), seca/2020 (S20), seca/2021 (S21), seca/2022 (S22), seca/2023 (S23) e
inverno/2022 (122)

3.3 Correlacao genotipica entre os experimentos e decomposicao da interacao

familias/linhagens x ambientes

Os coeficientes de correlagdo genotipica entre os pares de experimentos
considerando familias, para o carater AG variou de 0,59 a 0,89. Para ARQ e
PROD considerando familias, o coeficiente de correlacdo genotipica variou de
0,56 a 0,91 e -0,07 e 0,84 respectivamente (Figura 6). Considerando linhagens,
para o carater AG a variacao foi de -0,27 a 0,1; ARQ variou de 0,39 a 0,52 e
PROD variou de 0,05 a 0,62 (Figura 6). O menor coeficiente de correlacdo
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genotipica obtido para AG foi entre os pares de ambiente S19 e S22 e para
PROD foi entre os ambientes A19 e S21. Para ARQ, todos os coeficientes de
correlacado genotipica foram acima de 0,60 para familias e acima de 0,40 para
linhagens.

As estimativas de correlacdo genotipica entre os desempenhos dos
gendtipos nos pares de ambientes s&o indicativos da presenga da interacao
simples ou complexa entre as familias/linhagens x experimentos avaliados. A
elevada correlagao genotipica entre os experimentos sugere a predominancia da
parte simples da interagdo, enquanto a baixa correlagao indica a predominancia
da parte complexa da interacdo. A parte complexa predominou para AG,
conforme evidenciado na Figura 7D, quando se consideraram as linhagens; em
PROD, tanto nas familias (Figura 7C) quanto nas linhagens (Figura 7F), com
valores entre os diferentes pares de ambientes excedendo 50%. Por outro lado,
a parte simples foi predominante para AG quando se tratou das familias (Figura
7A), e para ARQ, tanto nas familias (Figura 7B) quanto nas linhagens (Figura

7E), com valores entre os pares de ambientes inferiores a 50%.
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Figura 6 - Estimativas de correlacédo genotipica entre os desempenhos dos genotipos nos pares de ambientes avaliados para familias:
aspecto de grao (A), arquitetura de plantas (B) e produtividade de graos (C) e para linhagens: aspecto de grao (D), arquitetura de

plantas (E) e produtividade de gréaos (F)
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Figura 7 - Decomposicao da interagdo em simples (valores menores que 50%) e complexa (valores maiores que 50%) para aspecto
de graos (A), arquitetura de plantas (B) e produtividade (C) para as familias: aspecto de graos (D), arquitetura de plantas (E) e
produtividade (F). A18:aguas/2018; A19:4guas/2019; 122: inverno/2022; S19: seca/2019; S20: seca/2020; S21: seca/2021; S22:
seca/2022 e S23: seca/2023
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3.4 Selecao de familias do Civ para recombinagéo via indice FAI-BLUP

Foi utilizado o indice de selecdo FAI-BLUP considerando os dois modelos:
o de melhor ajuste, que é o Nao Estruturado (FAI-BLUP NE); e o mais simples,
que o de Simetria Composta (FAI-BLUP SC). Analisando o FAI-BLUP NE, para
as familias foram considerados os quatro primeiros componentes que explicaram
90,9% total da variacao detectada (Tabela 16), seguindo o critério estabelecido
por Kaiser (1958), qual seja, os autovalores proximos a 1 indicam o numero de
fatores a serem considerados e, segundo Cruz et al (2012), em que a variancia
acumulada dos componentes principais deve ser proxima de 80%. Em relagcao
ao FAI-BLUP-SC, para familias apenas os dois autovalores foram considerados,
sendo o0s unicos préximos de 1 o qual explicaram 73,1% total da variacéo
detectada (Tabela 16).

Para as cargas fatoriais do FAI-BLUP NE foi observado que ARQ se
mostrou altamente correlacionada com o Fator 1, enquanto AG se mostrou
altamente correlacionada com o Fator 2 e PROD se mostrou altamente
correlacionada com o Fator 3 e 4 para familias. Diferente do modelo com o
melhor ajuste, o FAI-BLUP SC foi observado que ARQ e PROD se mostraram
altamente correlacionada ao Fator 1 e AG se mostrou altamente correlacionada
ao fator 2 (Tabela 17).

Considerando a selegdo feita a partir do BLUP NE, os valores de
comunalidade variaram 0,491 a 0,986; enquanto pelo BLUP SC os valores de
comunalidade variaram entre 0,589 e 0,891, se comparados ao modelo ajustado,
foram, de maneira geral, menores. Outro ponto a se destacar é em relagao a
acuracia que, de modo geral, pelo FAI-BLUP NE para familias, obteve-se valores
superiores aos do FAI-BLUP SC (Tabela 17). Foi realizada selecao por meio do
ranqueamento nas duas abordagens: FAI-BLUP NE e FAI-BLUP SC, foram
selecionadas trés melhores familias da populacdo 677, 682, 686, 687, 689 e 690,
pois foram as populacdes que contribuiram com maior numero de familias no
experimento 122 (Figura 8). Para as demais populagées foi selecionada apenas
a melhor familia, visando manter a variabilidade genética no quinto ciclo de
selegao recorrente do feijao vermelho (Cv).
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Tabela 16 - Autovalores e varidncias acumuladas (VA) explicadas pelo
componente principal (CP) modelados pelo indice de selecdo: analise de fatores
e distancia gendtipo - ide6tipo (FAI-BLUP) utilizando os modelos nao estruturado
e simetria composta para familias

cp FAI-BLUP Modelo NE FAI-BLUP Modelo SC
Autovalores VA (%) Autovalores VA (%)
1 6,65 36,9 1,20 40,1
2 5,19 65,8 0,992 73,1
3 3,50 85,2 0,806 100
4 1,02 90,9 - _
5 0,750 95,1 - -
6 0,237 96,4 - -
7 0,177 97,4 - -
8 0,128 98,1 - -
9 0,105 98,7 - -
10 0,0723 99,1 - -
11 0,0644 99,4 - -
12 0,0377 99,6 - -
13 0,0206 99,8 - -
14 0,0153 99,8 - -
15 0,0125 99,9 - -
16 0,00939 100 - -
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Tabela 17 - Cargas fatoriais, comunalidade (Co), acuracia seletiva (AS), para aspecto de graos (AG), arquitetura de plantas (ARQ)
e produtividade de grdaos (PROD) utilizando experimentos de familias

FAI-BLUP NE FAI-BLUP SC
Experimento Caractere Fatores Fatores
1 2 3 4 Co AS 1 2 Co AS

AG 0,034 0,975 -0,027 -0,013 0,953 0,977 -0,014 -0,944 0,891 0,872

A19 ARQ 0,974 0,047 -0,080 -0,018 0,957 0,957 -0,694  -0,328 0,589 0,843

PROD 0,108 0,057 -0,976 -0,108 0,979 0,943 -0,824 0,190 0,714 0,787
AG 0,056 0,942 -0,030 -0,001 0,891 0,762
S19 ARQ 0,955 0,063 -0,106 0,043 0,929 0,804
PROD -0,066 -0,048 -0,585 -0,377 0,491 0,611
AG 0,053 0,980 -0,026 0,027 0,965 0,810
S20 ARQ 0,972 0,041 -0,101 -0,038 0,959 0,847
PROD 0,144 0,019 -0,935 -0,044 0,898 0,678
AG 0,081 0,982 -0,042 -0,023 0,973 0,839
S21 ARQ 0,987 0,048 -0,092 0,028 0,986 0,828
PROD 0,016 -0,031 0,083 0,940 0,891 0,331
AG 0,068 0,963 -0,048 0,002 0,935 0,888
S22 ARQ 0,963 0,054 -0,082 0,059 0,940 0,715
PROD 0,128 0,059 -0,876 0,130 0,803 0,638
122 AG 0,009 0,984 0,003 -0,018 0,969 0,861
ARQ 0,943 0,046 -0,093 -0,006 0,900 0,657
PROD 0,157 0,048 -0,958 0,017 0,944 0,828
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Das 20 familias selecionadas, 12 (23 677 _17, 89 680 7, 108 682 9,
109_686_27, 191_686_27, 266_689_3, 287_689_24, 268 689 5, 298 690 4,
296 690 2,307_690_13, 345 691_8) foram selecionadas por ambas as
metodologias. Sendo as outras 8 (38_677_32, 33 _677_27, 104_682_5,
196_686_32, 183 _686_19, 215.687_9, 219 687_13, 224 _687_18)
selecionadas apenas pelo modelo FAI-BLUP NE (Figura 8). Como essa
metodologia apresentou uma acuracia seletiva maior, sugere-se a selecao

dessas familias para compor o préximo ciclo de selegéo recorrente.

3.5 Selecéao de linhagens do Civ para composicao de futuros ensaios de VCU via
indice FAI-BLUP

Para as linhagens, os quatro primeiros autovalores explicaram 73,7% total
da variagao detectada entre as linhagens x experimento x caracteres (Tabela
18). Considerando o FAI-BLUP-SC para linhagens, apenas os dois primeiros
autovalores foram considerados, sendo 0s Unicos proximos de 1 o qual

explicaram 81,6% total da variagdo detectada (Tabela 18).

Tabela 18 - Autovalores e varidncias acumuladas (VA) explicadas pelo
componente principal (CP) modelados pelo indice de selecao: andlise de fatores
e distancia genétipo - ide6tipo (FAI-BLUP) utilizando os modelos n&o estruturado
e simetria composta para linhagens

cpP FAI-BLUP Modelo NE FAI-BLUP Modelo SC
Autovalores VA (%) Autovalores VA (%)

1 2,87 31,9 1,52 50,7
2 1,49 48,4 0,928 81,6
3 1,30 62,8 0,552 100
4 0,973 73,7 - -
5 0,781 82,3 - -
6 0,612 89,1 - -
7 0,496 94,7 - -
8 0,323 98,2 - -
9 0,158 100 - -

Para as cargas fatoriais do modelo FAI-BLUP NE, observou-se que ARQ
se mostrou altamente correlacionada com o Fator 1 enquanto AG se mostrou
altamente correlacionada com o Fator 2, e PROD se mostrou altamente
correlacionada com o Fator 3 (Tabela 19). Diferente do modelo com o melhor
ajuste, o FAI-BLUP SC demonstrou uma associacao inconsistente para ARQ
entre o Fator 1 e Fator 2, o carater AG ao Fator 2 e o carater PROD ao Fator 1.



76

Tabela 19 - Cargas fatoriais, comunalidade (Co), acuracia seletiva (AS) para aspecto de graos (AG), arquitetura de plantas (ARQ) e

produtividade de grdos (PROD) utilizando experimentos de linhagens

FAI-BLUP NE FAI-BLUP SC
Experimento Caractere Fatores Fatores
1 2 3 4 Co AS 1 2 Co AS
AG -0,032 -0,798 -0,167 -0,007 0,666 0,807 -0,005 -0,944 0,891 0,270
S20 ARQ -0,867 -0,064 0,145 -0,009 0,777 0,943 -0,652 -0,528 0,704 0,520
PROD -0,126 0,168 0,932 0,060 0,917 0,677 -0,922 0,063 0,853 0,400
AG -0,208 0,712 0,106 0,072 0,567 0,754
S22 ARQ 0,782 0,153 0,059 0,128 0,655 0,728
PROD -0,188 0,085 0,933 0,011 0,914 0,745
AG -0,032 0,537 -0,062 -0,496 0,539 0,658
S23 ARQ -0,848 0,126 0,150 -0,035 0,759 0,789
PROD -0,071 0,077 0,029 0,909 0,838 0,640
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Os valores de comunalidade obtidos pelo FAI-BLUP NE variaram de 0,539
a 0,917, enquanto os valores obtidos pelo FAI-BLUP SC variaram de 0,704 a
0,891. Estes valores foram menores em comparacao com o modelo de melhor
ajuste. Além disso, destaca-se que, de maneira geral, as acuracias obtidas pelo
FAI-BLUP NE para as linhagens foram superiores as do FAI-BLUP SC, como
evidenciado na Tabela 19.

Desse mesmo modo, realizou-se a selecdao de linhagens por meio do
ranqueamento das duas abordagens (Figura 9), em que foram selecionadas as
20 melhores linhagens independente da familia, de cada metodologia, e foram
comparadas quanto aos BLUPs dos trés caracteres avaliados. Das 20 linhagens
selecionadas, 7 (686_F2_ 68, 677_F2_240, 687_F2_9, 686_F2_58, 686_F2_7,
690_F2 10, 677_F2_85) foram selecionadas por ambas as metodologias. Sendo
as outras 13 (687 _F2 42, 690 F2 16, 689 F2 38, 677 F2 173, 686 _F2 12,
677 _F2 25, 686 _F2 48, 677 _F2 86, 677_F2 46, 677_F2 41, 687 _F2 110,
687_F2_43, 689 F2 32) selecionadas apenas pelo modelo FAI-BLUP NE
(Figura 9). Como essa metodologia apresentou uma acuracia seletiva maior,
sugere-se a selegédo dessas linhagens para compor futuros ensaios de VCU's.
De um modo geral, para a metodologia FAI-BLUP NE para PROD observou-se
BLUPs com valores positivos (desejavel) e BLUPs com valores negativos para
AG e ARQ (desejavel), diferentemente dos obtidos pelo FAI-BLUP SC o qual se
obteve BLUPs positivos, mas com valores menores que o FAI-BLUP NE para
PROD (indesejavel) e BLUPs com valores negativos para AG e ARQ (desejavel)
mas com valores ndo td&o menores como os obtidos pelo FAI-BLUP NE.

4 Discussao

4.1 Escolha do melhor modelo ajustado

A utilizagdo de modelos mistos em dados desbalanceados é crucial para
o melhorista, pois sua flexibilidade permite lidar com amplo volume de
experimentos de diversos tamanhos (Oliveira, 2020).
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Figura 9 - Comparacgao entre o ranking das 20 linhagens selecionadas com a melhor performance (BLUP’s) em cada caractere PROD
(Ae D), AG (B e E) e ARQ (C e F) selecionada pelo indice de selegado: analise de fatores e distancia gendtipo - ide6tipo (FAI-BLUP)
utilizando os modelos de simetria composta (SC) e nao estruturado (NE)
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Estudos de modelagem de estruturas de co(varidncia) sdo conduzidos em
diversas culturas de interesse para mitigar o efeito da interagdo genoétipo-ambiente
como no milho (Peixoto et al., 2021); trigo (Ward et al., 2019) e no feijao (Melo et al.,
2020; Santana et al., 2023).

No caso do feijao-comum, o estudo de Santana et al. (2023) avaliou a
performance de linhagens endogémicas avangadas de feijdo-comum em cinco
experimentos ao longo de diferentes anos, analisando os caracteres de aspecto dos
graos arquitetura das plantas e produtividade de graos, utilizando diversas estruturas
de modelagem de co(variancia) (simetria composta (SC), diagonal (DI), simetria
composta heterogénea (SCH), ndo estruturado (NE) e fator analitico (FA)) concluiram
que os modelos com NE para produtividade e SCH para aspecto de graos e
arquitetura de plantas foram os mais apropriados. Melo et al. (2020), ao avaliarem a
modelagem de estruturas de co(variancia) para o efeito da interacdo GA em uma
populacédo de feijdo-comum em duas safras (seca e inverno de 2015), observaram
que o modelo NE foi 0 que melhor se ajustou aos dados, resultando em um ganho
médio de produtividade, via BLUPs preditos, de 2,97%.

Os resultados obtidos neste trabalho indicam que o modelo de co(variancia)
nao-estruturado é apropriado para estimar parametros genéticos e ndo genéticos de
interesse avaliando os efeitos da interagdo G x A e como ela influencia na acuracia
preditiva. Ele € o modelo mais geral para modelar a interacdo G x A, estimando uma
varidncia genética para cada ambiente avaliado e estimando as matrizes de
(co)variancias entre os ambientes, por mais que seja raramente utilizado em
experimentos multi-ambiente, pois, a medida que o niumero de tentativas de ajuste
aumenta, o numero de parametros também aumenta, influenciando na estimacao dos

parametros de variancia (Smith et al., 2015).

4.2 Estimacao de parametros genéticos

No modelo de SC, apenas um componente de variancia genotipica foi estimado
para cada caractere com base na média de desempenho das familias e um para
linhagens em todos os experimentos avaliados. Por outro lado, no modelo NE, foram
obtidos componentes de varidncias genotipicas distintos para cada caractere avaliado
em cada experimento. Estes resultados sugerem que a escolha inadequada da

estrutura de co(varidncia) pode levar a estimativas equivocadas de variancia
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genotipica, consequentemente na avaliagdo da variabilidade genética, da
herdabilidade e do material genético a ser selecionado. Conforme destacado por Melo
et al. (2020), essa observagao sugere que a variabilidade genética observada entre
os gendtipos em cada safra decorre da expressao diferencial dos genes que controlam
o caractere, possivelmente indicando a expressao de genes distintos em cada safra.
Desse modo, o modelo NE demonstrou ser 0 mais adequado ao considerar as
diferentes estimativas de variancias genotipicas em cada safra, além da covariancia
entre os desempenhos dos genatipos.

O aumento nas estimativas de herdabilidade — observadas no modelo 3 (Figura
4) e comparada ao modelo 1 (Figura 3) — sdo atribuiveis a decomposicdo das
variancias genotipicas para cada safra avaliada. Essa decomposicao proporciona uma
maior precisdo nas estimativas das variancias genotipicas, permitindo uma melhor
distingdo da porgcédo genotipica na variancia fenotipica. Essa abordagem melhora a
precisdo das estimativas de herdabilidade resultando em avaliagdes mais precisas, 0
que, por sua vez, aprimora a eficacia do processo de selecdo. Tais resultados séo
consistentes com estudos previamente reportados por Melo et al. (2020) e Santana et
al. (2023), similares sobre os mesmos caracteres do feijao-comum.

Observou-se um aumento nos valores de acuracia seletiva, especialmente para
as linhagens avaliadas, com variacao de 0,27 a 0,52 (Tabela 14), para o0 modelo 3,
com variacao de 0,64 a 0,94 (Figura 5). De acordo com Resende e Duarte (2007), nos
processos de selegdo no melhoramento de plantas devem ser almejados valores de
acuracia superiores a 70%, logo, os valores de acuracia obtidos pelo modelo NE sao
classificados como moderados a muito altos, em comparacao com os obtidos pelo
modelo de SC, que sao considerados baixos a moderados. Esses resultados
destacam que a acuracia seletiva aumenta a medida que os desvios absolutos entre
os valores genéticos paramétricos e os valores genéticos estimados ou previstos

diminuem.

4.3 Correlagdo genotipica entre os experimentos e decomposi¢cdo da interagao

familias/linhagens x ambientes

De forma geral, os coeficientes de correlagdo genética foram mais elevados
entre safras de mesmas estagdes (Seca — Seca, Aguas — Aguas), porém, em anos
distintos (por exemplo, S19-S20, S19-S21, S20-S21, S21-S22; Figura 6A-F), e
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menores para pares de safras em estacoes diferentes (122-S19, 122-A19, 122-S20;
Figura 6A-F). Essa tendéncia pode ser explicada pelo esperado aumento da
correlacdo em ambientes com estacdes semelhantes, mas em anos diferentes, ao
passo que ambientes com estacdes diferentes tendem a exibir correlacbes mais
baixas. No entanto, existem excecoes a essa regra devido a influéncia de varios
fatores que podem diferenciar um ano agricola do outro. Assim, destaca-se a
relevancia da modelagem das estruturas de co(variancia), uma vez que ela revela
variacao nas correlacoes entre as safras (Melo et al., 2020).

Os resultados referentes aos componentes da interacdo, tanto simples quanto
complexa, demonstraram uma tendéncia semelhante as correlagdes entre os pares
de experimentos avaliados. Em outras palavras, pares de experimentos com
correlacbes de baixa magnitude indicam a predominancia da parte complexa da
interacdo, enquanto experimentos com correlagdes de alta magnitude indicam a
predominancia da parte simples da interagéo. Isso explica o porqué de uma estrutura
mais completa de (co)variancia, como a nao-estruturada, ajustou-se melhor para
esses caracteres, mais ainda para PROD. E conhecido que os atributos de
produtividade sdo governados por multiplos genes, cada um contribuindo com efeitos
aditivos discretos, o que resulta em interagdes genéticas e ambientais complexas.

Destaca-se a suscetibilidade do carater produtividade de graos a interacdo GxA
em comparagao com aspecto comercial de graos e arquitetura de plantas, uma vez
que apresentou maiores porcentagens de decomposicdo na parte complexa. Isso
resultou em alteracbes no ranqueamento das familias e das linhagens entre os
experimentos (interacdes cruzadas) para esse caractere. Estudos anteriores sobre a
interacao GxA em progénies de feijao-comum sugerem que o fator que mais influencia
essa interacao € o efeito das safras (Pereira et al, 2013). As diferencgas entre as safras,
frequentemente mais significativas do que as variagdes anuais, sdo causadas por uma
variedade de condicbes ambientais, como variagdes na quantidade de agua, nos
niveis de luminosidade e na incidéncia de pragas e doencas. Esses elementos
exercem uma influéncia direta sobre os principais atributos desse caractere, incluindo

formato, peso e cor dos gréos.

4.4 Selecao de familias do Civ para recombinacéo e selecao de linhagens do Civ para
futuros ensaios de VCU via indice FAI-BLUP
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Utilizando o indice FAIBLUP, obtivemos as estimativas dos autovalores e da
variancia acumulada. Seguindo o critério estabelecido por Kaiser (1958), os
autovalores superiores a 1 indicam o numero de fatores a serem considerados. Assim,
o FAI-BLUP com os BLUPs obtidos pelo modelo ndo estruturado (FAI-BLUP NE) foi
reduzido a quatro fatores, enquanto o FAI-BLUP utilizado os BLUPs pelo modelo de
simetria composta (FAI-BLUP SC) foi reduzido a apenas um fator. Uma das vantagens
do indice FAI-BLUP na sele¢ao € sua capacidade de transformar um conjunto extenso
de caracteres em fatores que reduzem a dimensionalidade, adicionando caracteres
abstratos que apresentam alta correlagdo dentro do fator e baixa correlagédo entre
fatores (Cruz; Carneiro, 2014).

A relacao entre o fator e o caractere estudado é explicada pelo sinal da carga
fatorial. Quando dois caracteres possuem coeficientes de cargas fatoriais altos e do
mesmo sinal, apresentam uma correlagdo positiva. Por exemplo, na Tabela 17 e 19,
observa-se que o caractere ARQ possui alta correlagdo com o fator 1, AG apresenta
alta correlacédo com o fator 2, e PROD exibe alta correlagdo com os fatores 3 e 4
(Seiler; Stafford, 1985). Sao considerados relevantes as cargas fatoriais superiores a
0,5 e inferiores a -0,50 (Fruchter, 1967; Tabela 17 e 19). No entanto, no caso do FAI-
BLUP SC, nédo € possivel aplicar essa mesma classificacéo, pois todos os caracteres
foram resumidos em apenas um fator, tanto para familias quanto para linhagens. Com
base nessa premissa, podemos afirmar que o Fator 1 corresponde ao Fator ARQ, o
Fator 2 ao Fator AG, e o Fator 3 ao Fator PROD.

A utilizagdo da modelagem multivariada, como € o caso do modelo nao
estruturado, oferece diversas vantagens em comparagdo com modelos mais simples,
como o de simetria composta. Esses modelos permitem estimativa mais precisa de
parametros como herdabilidade e acuracia seletiva, observado neste presente estudo,
além de melhor predicdo dos valores genotipicos. Isso ocorre porque os modelos
multivariados consideram simultaneamente maior quantidade de dados, como
diferentes variancias e covariancias, incorporando as correlacbes genéticas e
residuais entre os caracteres nas estimativas (Mendoncga et al., 2016; Alves et al.,
2018; Ematné et al., 2018).

A etapa de recombinacdo de familias, visando a geracdo de um novo ciclo de
selegdo e extragcdo de linhagens, é de suma importancia para assegurar ganhos
futuros nos programas de selegéo recorrente (Ramalho et al., 2012). Ao compararmos
os BLUPs obtidos pelo FAI-BLUP NE e o FAI-BLUP SC, observamos tanto para as
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familias visando a recombinagédo, como para linhagens visando a composi¢cao em
ensaios de VCU'’s, a superioridade do modelo NE frente ao de SC (Figura 8 e 9).

E evidente que o emprego da modelagem de estruturas de co(variancia) para
a obtencgao dos valores genotipicos tem ganhado destaque como uma etapa crucial
para os melhoristas. Diante da manipulacdo de grande volume de materiais e da
geracao de extensos conjuntos de dados, provenientes de diferentes delineamentos
experimentais, torna-se fundamental atingir maior precisao para tornar a selegdo mais
eficiente. Dessa forma, essa abordagem se configura como uma ferramenta
importante para potencializar a resposta a selegéo de familias e linhagens superiores

em programas de melhoramento.
5 Conclusao

Ao modelar estruturas de co(variancia), demonstrou-se eficacia ao lidar com
conjuntos de dados desbalanceados, capturando a heterogeneidade das variancias.
O modelo nao estruturado se destacou como o mais adequado na avaliacao de
progénies de feijao ao longo de multiplas safras e anos. A utilizagcdo do indice de
selegdo FAI-BLUP demonstrou maior eficiéncia na selegdo das melhores familias e
linhagens, com base nos BLUPs obtidos pelo modelo N&o-Estruturado em
comparacao com o modelo de Simetria Composta.
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