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DIVERGENCIA GENETICA, ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE DE
GENOTIPOS DE FEIJOEIRO COMUM NA REGIAO CENTRO SUL DE MATO
GROSSO DO SUL

RESUMO GERAL

SILVA, P.C. Divergéncia genética, adaptabilidade e estabilidade de genoétipos de
feijoeiro comum na regido Centro sul de Mato Grosso do Sul. 2022. Tese (Doutorado
em Agronomia) - Universidade Federal da Grande Dourados, Dourados-MS.

Em programas de melhoramento genético de feijoeiro, devem ser utilizados
procedimentos estatisticos acurados que auxiliem na selecdo e recomendagdo de
gendtipos promissores. Diferentes metodologias podem ser empregadas no processo,
destacando-se, dentre-elas a estimativa da divergéncia genética e da adaptabilidade e
estabilidade dos gendtipos. Nesse contexto, o primeiro capitulo teve como objetivo,
estimar a adaptabilidade e estabilidade da produtividade de grdos de 20 genotipos de
feijoeiro comum em oito ambientes no municipio de Dourados/MS, utilizando diferentes
métodos estatisticos de estimacdo; e identificar gendtipos de feijoeiro comum com bom
potencial produtivo e com alta adaptabilidade e estabilidade para cultivo. Foram
conduzidos oito experimentos entre os anos de 2015 e 2019. Realizou-se as analises
estatisticas de adaptabilidade e estabilidade de Eberhart e Russell, Lin e Binns modificada
por Carneiro (1998), AMMI-biplot, GGE-biplot, WASSB/WAASBY e MHPRVG. Por
meio da analise de variancia conjunta foi constatada significancia da interacdo GxA para
a produtividade de grdos. O método de Eberhart e Russell, apresentou a maior
discrepancia e a menor similaridade sobre o ordenamento dos gendtipos. Os métodos de
Lin e Binns modificada por Carneiro (1998), GGE-biplot e MHPRVG, apresentaram as
maiores similaridades nas classificagbes. O método de WAASBY mostrou uma
importante ferramenta, combinando preciséo e facilidade de interpretacdo dos dados. Os
gendtipos 1, 2, 4 e 9 apresentaram 0s melhores pardmetros de adaptabilidade e
estabilidade por meio dos métodos utilizados. Os gen6tipos 2 e 4 se destacaram por reunir
adaptabilidade e estabilidade fenotipica aliada a produtividade, sendo recomendados para
as condicbes de cultivo na regido de Dourados/MS. O segundo capitulo teve como
objetivo, estimar a divergéncia genética entre 20 gendtipos de feijoeiro comum e
identificar parentais promissores para processo de hibridacdo, por diferentes métodos e
avaliar o relacionamento dos agrupamentos; e identificar os caracteres de maior
contribuicdo para a dissimilaridade genética. Foram realizadas as analises de divergéncia
genética com base na média dos 20 gendtipos nos oito ambientes, por meio dos métodos
de Tocher, dispersdo grafica das variaveis candnicas, e mapas auto-organizaveis de
Kohonen, e estimada importancia relativa dos caracteres. Evidenciou-se a existéncia de
variabilidade genética entre os genotipos em estudo. Os métodos de agrupamentos
apresentaram semelhancas para representar a divergéncia genética. Os métodos de Tocher
e Kohonen, apresentaram a maior concordancia entre si para os agrupamentos. Os
gendtipos mais divergentes e potencias agronomicamente identificados foramo 1, 6 e 19,
podendo ser indicados como genitores em processos de hibridacdo. Os caracteres que
apresentaram a maior contribuicdo relativa para a divergéncia e diferenciacdo dos
gendtipos foram produtividade, massa de cem graos e nimero de vagens por planta.

Palavras chaves: Phaseolus vulgaris L.; interacdo genotipo x ambiente; método de
WAAS; dissimilaridade genética; métodos de agrupamento; mapas auto-organizaveis.
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GENETIC DIVERGENCE, ADAPTABILITY AND STABILITY OF COMMON
BEAN GENOTYPES IN THE CENTRO SOUTH REGION OF MATO GROSSO
DO SUL

SILVA, P.C. Genetic divergence, adaptability and stability of common bean
genotypes in the Centro south region of Mato Grosso do Sul. 2022. Tese (Doutorado
em Agronomia) - Universidade Federal da Grande Dourados, Dourados-MS.

ABSTRACT

In common bean breeding programs, accurate statistical procedures must be used
to help in the selection and recommendation of promising genotypes. Different
methodologies can be used in the process, highlighting, among them, the estimation of
the genetic divergence and the adaptability and stability of the genotypes. In this context,
the first chapter aimed to estimate the adaptability and stability of grain yield of 20
common bean genotypes in eight environments in the municipality of Dourados/MS,
using different statistical estimation methods; and to identify common bean genotypes
with good yield potential and with high adaptability and stability for cultivation. Eight
experiments were conducted between 2015 and 2019. Statistical analyzes of adaptability
and stability by Eberhart and Russell, Lin and Binns modified by Carneiro (1998),
AMMI-biplot, GGE-biplot, WASSB/WAASBY and MHPRVG were carried out.
Through joint analysis of variance, the significance of the GXA interaction for grain yield
was verified. The Eberhart and Russell method showed the greatest discrepancy and the
least similarity regarding the ordering of the genotypes. The Lin and Binns methods
modified by Carneiro (1998), GGE-biplot and MHPRV G, showed the greatest similarities
in the classifications. The WAASBY method proved to be an important tool, combining
precision and ease of data interpretation. Genotypes 1, 2, 4 and 9 showed the best
adaptability and stability parameters through the methods used. Genotypes 2 and 4 stood
out for bringing together adaptability and phenotypic stability combined with
productivity, being recommended for growing conditions in the region of Dourados/MS.
The second chapter aimed to estimate the genetic divergence between 20 common bean
genotypes and to identify promising parents for the hybridization process, by different
methods and to evaluate the relationship of the clusters; and to identify the characters
with the greatest contribution to the genetic dissimilarity. Genetic divergence analyzes
were performed based on the average of the 20 genotypes in the eight environments, using
Tocher's methods, graphic dispersion of canonical variables, and Kohonen's self-
organizing maps, and estimated relative importance of characters. The existence of
genetic variability among the genotypes under study was evidenced. The clustering
methods showed similarities to represent genetic divergence. The Tocher and Kohonen
methods showed the highest agreement among themselves for the clusters. The most
divergent and potential agronomically genotypes identified were 1, 6 and 19, which could
be indicated as parents in hybridization processes. The characters that presented the
greatest relative contribution to the divergence and differentiation of the genotypes were
productivity, mass of one hundred grains and number of pods per plant.

Keywords: Phaseolus vulgaris L.; genotype x environment interaction; WAAS method,;
genetic dissimilarity; cluster methods; self-organizing map.



1. INTRODUCAO GERAL
O feijoeiro comum (Phaseolus vulgaris L.) € uma cultura de grande importancia
socioeconémica, sendo cultivado por pequenos e grandes produtores, em diversificados
sistemas de producdo e em diferentes regides brasileiras. A cultura constitui um papel
relevante na alimentacdo por ser uma excelente fonte de proteinas. Junto a isso, a méo de
obra empregada durante o seu ciclo, faz com que o feijao seja um dos produtos de maior
expressdo nacional (Borém & Carneiro, 2015).

O Brasil € um dos maiores produtores e consumidores mundiais de feijdo comum,
com producdo média anual de 3,1 milhdes de toneladas e produtividade média 1.600 kg
ha! (Conab, 2021a). No estado de Mato Grosso do Sul, a area cultivada é de cerca de 24
mil hectares, com uma producdo total de 44 mil toneladas e produtividade média de 1.388
kg ha (Conab, 2021a).

Contudo, a produtividade média nacional e regional do feijoeiro é baixa quando
comparada com outras culturas produtoras de grdos. Fato que pode ser atribuido
principalmente, ao desempenho, e estabelecimento dos genotipos em condi¢bes de
campo, e as variacOes das condicbes edafoclimaticas (Borém & Carneiro, 2015; Ramalho
etal., 2014).

Estudos referentes a interacdo gendtipos x ambientes (GxA) fornecem
informagdes importantes sobre o desempenho dos gendtipos frente as variacbes do
ambiente. Em diferentes fases de selecdo nos programas de melhoramento genético de
plantas, a constatacdo de interacdo GxA pode resultar em alteracdo no ordenamento dos
genotipos em diferentes condi¢Ges ambientais. Gerando assim, informagdes relevantes,
principalmente para o desenvolvimento e recomendagdo de novas cultivares que sejam
adaptadas as regides de cultivo, e apresentem alta estabilidade e adaptabilidade produtiva
de grdos (Barili et al., 2015).

Para a obtencdo e desenvolvimentos de novas cultivares, nos programas de
melhoramento de espécies autdgamas, como o feijoeiro, em sua fase inicial, realiza-se a
selecdo de genitores para hibridacdo e formacdo de uma populacdo de base genética
ampla, em que os esfor¢os devem ser concentrados nas combinacfes entre 0s genotipos
mais divergentes e promissores (Correa & Gongalves, 2012). Dessa forma, estudos sobre
divergéncia genética podem auxiliar e direcionar os cruzamentos mais dissimilares e

consequentemente a ocorréncia de segregacdo em recombinacbes, aumentando as



chances de obtencdo de linhagens superiores nas geracfes segregantes (Borém &
Carneiro, 2015; Cruz et al., 2014).

Desse modo, procedimentos estatisticos para o estudo da divergéncia genética e
de adaptabilidade e estabilidade, podem servir de base para auxiliar na tomada de decisdo
nas fases de obtencdo e selecdo de gendtipos de feijoeiro promissores, bem como
influenciar diretamente na recomendacdo de gendtipos especifico para cada ambiente de
cultivo, visando o aumento da produtividade da cultura nas lavouras.

Nesse contexto, este trabalho esta dividido em dois capitulos que tem como
objetivos: 1. Estimar a adaptabilidade e estabilidade da produtividade de gréos de 20
genotipos de feijoeiro comum em oito ambientes no municipio de Dourados/MS,
utilizando diferentes métodos estatisticos de estimacao; identificar gendtipos de feijoeiro
comum com bom potencial produtivo e com alta adaptabilidade e estabilidade para
cultivo. 2. Estimar a divergéncia genética entre 20 gendtipos de feijoeiro comum, visando
a identificacdo de genotipos para recombina¢es promissoras, por diferentes métodos e
verificar o relacionamento dos agrupamentos; e identificar os caracteres de maior

contribuicdo para a dissimilaridade genética.

2. REVISAO BIBLIOGRAFICA
2.1 Cultura do feijoeiro e aspectos socioecondmicos

O feijoeiro-comum (Phaseolus vulgaris L.) € uma espécie pertencente a familia
Fabaceae, ordem Rosales e género Phaseolus, originaria do continente americano (Gepts
etal., 1986). O género Phaseolus compreende aproximadamente 55 espécies. As espécies
de feijoeiro cultivadas em maior volume no Brasil sdo: Phaseolus vulgaris, feijoeiro
comum, e o Vignaun guiculata, comumente chamado de feijoeiro de corda ou feijoeiro
caupi (Conab, 2021a).

O feijoeiro-comum é a leguminosa mais importante para alimentacdo humana no
mundo, constituindo umas das principais fontes de proteinas vegetais. No mundo séo
produzidas por ano, cerca de 12 milhGes de toneladas de feijoeiro comum para suprir a
demanda de 400 milhGes de pessoas, seu consumo e produgdo estdo concentrados na
América Latina, sendo o Brasil, 0 maior produtor e maior consumidor mundial (Faostat,
2019). Estimativas apontam que Brasil possui uma area plantada de 1,67 milhdes de
hectares de feijoeiro, com producdo média anual de 3,1 milhdes de toneladas e

produtividade média 1.600 kg ha*. O estado de Mato Grosso do Sul, possui uma produgéo



total de 44 mil toneladas, com uma e produtividade média de 1.388 kg ha' e a area
cultivada de cerca de 24 mil hectares (Conab, 2021a).

O feijoeiro é produzido em todos os estados, sendo a terceira cultura de grdos em
area semeada no pais, atrds da soja e do milho (Conab, 2021b). O feijoeiro-comum &
cultivado em diferentes sistemas de cultivo e épocas de semeadura no Brasil, podendo ser
cultivado em até 3 safras (épocas e semeadura). A primeira denominada como “safra das
aguas”, a semeadura normalmente ¢ realizada de julho a outubro e colheita de novembro
a janeiro. A segunda safra, “safra da seca”, a semeadura ¢ feita de janeiro a margo e
colheita de abril a julho. E terceira safra, “safra de inverno”, com semeadura de abril a
julho e colheita de agosto a outubro, realizada principalmente na regido sudeste do Brasil
(Barbosa & Gonzaga, 2012).

Aproximadamente 70% do total de feijoeiro comum produzido no Brasil é
proveniente da agricultura familiar, em plantios realizados principalmente na época das
aguas (primeira safra) e da seca (segunda safra) (Silva & Wander, 2013). De acordo com
a Cona (2021), no estado de Mato Grosso do Sul, o cultivo do feijoeiro acontece
principalmente na segunda época, em que na safra 20/21 ocorreu uma producéo de 37.5
mil toneladas de graos, valor muito maior de cultivo em relacdo a primeira e terceira
época (1,1 mil toneladas para ambas épocas) (Conab, 2021b).

A cultura do feijoeiro apresenta grande importancia socioeconémica para o estado
de Mato Grosso do Sul, uma vez que se trata de cultivo sob o predominio da agricultura
familiar. Sendo que parte da producéo €é utilizada para o consumo familiar e o restante
destinado a comercializagdo, representando significativa fonte de renda as familias
(Padovan et al., 2007).

Nesse contexto, o investimento em estudo de metodologias que possibilitem a
identificacdo de gendtipos promissores para obtencdo de novas cultivares, torna-se de
fundamental importéncia, podendo auxiliar, a obtencdo de novas cultivares de feijoeiro,
adaptadas as diferentes condicbes edafoclimaticas do Brasil, e particularmente para a

regido Sul do estado de Mato Grosso do Sul.

2.2 Interagdo Gendtipo x Ambiente (GxA)

A produtividade de grdos é um carater quantitativo altamente influenciado pelo
ambiente em que 0 genotipo é cultivado. Sendo assim, a interacdo (GxA) é um dos
principais fatores a serem estudados na selecéo e recomendacao de cultivares (Becker &
Léon, 1988; Acciaresi & Chidichimo, 1999).



Diferentes condi¢gdes ambientais, podem resultar em alteracdo no desempenho dos
genotipos, como exemplo, locais, anos ou épocas de cultivo ou qualquer combinagdo
destes. As plantas respondem a uma série de estimulos bidticos e abidticos, bem como a
interacdo dos mesmos, dessa forma um genotipo pode ter um bom desempenho em um
determinado ambiente, mas apresentar alteracdes em seu desempenho em condicdes
divergentes (Borém et al., 2017).

Quando os testes de avaliacdo dos gendtipos sdo conduzidos em apenas um
ambiente, a variancia genética e a média geral podem ficar superestimadas, ou seja, pode
conter componentes da interacdo G x A (Resende & Duarte, 2007). Desse modo, o estudo
da interacdo GxA tem intmeras implicacbes em um programa de melhoramento de
feijoeiro e, na etapa de avaliacdo de gendtipos para indicacdo de novas cultivares aos
agricultores, sua importancia torna-se mais evidente. As avalia¢des das linhagens devem
ser realizadas em diferentes condi¢6es de forma que viabilize sua indicacdo para cultivo
nas regides onde foram testadas (Pereira et al., 2010).

Nesse contexto, ao realizar a instalagdo de experimentos em diferentes ambientes,
ou sob diferentes condices ambientais, sdo esperadas respostas diferenciadas dos
gendtipos em relacdo as variacdes impostas pelos ambientes. Quanto maior a diversidade
genética entre os gendtipos e entre 0s ambientes, maior importancia terd a interacédo G x
A (Borém et al., 2017). A importancia da interagdo GxA é comprovada em Vvarios
trabalhos realizados com a cultura do feijoeiro no Brasil, especialmente para
produtividade de grdos (Koundinya et al., 2021; Pereira et al., 2014; Souza et al., 2017).

Segundo Robertson (1959), para fins de caracterizacgdo, a interacdo GxA pode ser
decomposta de duas formas de acordo com sua natureza, sendo elas simples e complexa.
Na simples, as interacdes mantém a classificacdo de desempenho entre os gendtipos nas
diversas condicBes ambientais, sendo acarretada pela diferenca de variabilidade dos
genotipos nos ambientes considerados (Moll et al., 1978). Por outro lado, a interagdo
complexa € representada pela auséncia de correlacdo entre o desempenho dos genotipos
nos diferentes ambientes, alterando, deste modo, a classificacdo dos gendtipos entre
ambientes (Vencosky & Barriga, 1992)

Um dos objetivos centrais dos programas de melhoramento é estimar o quanto da
variacdo fenotipica se deve a interagdo GxA (Ramalho et al., 2012). Como forma de
quantificar a influéncia da GxA séo efetuados procedimentos estatisticos especificos de

adaptabilidade e estabilidade que permitem identificar com elevada precisao, genétipos



potenciais com comportamento previsivel e que sejam responsivos as variacoes

ambientais, em condigdes especificas ou amplas (Cruz et al., 2014).

2.3 Adaptabilidade e Estabilidade

De acordo com Mariotti et al. (1976) a adaptabilidade refere-se a capacidade do
gendtipo responder positivamente as melhorias ambientais, e a estabilidade é a habilidade
de um gendtipo apresentar comportamento previsivel, independente do ambiente em que
é cultivado. Deste modo, é de grande importancia a identificacdo de genotipos que
apresentem alta estabilidade fenotipica e também uma adaptabilidade as condicGes
ambientais favoraveis, como exemplo, clima, adubacéo, entre outros fatores, além de alta
produtividade de gréos.

A adaptabilidade e a estabilidade de uma cultivar dependem da constituicdo
genética do genotipo. Desse modo, as caracteristicas genotipicas permitem que 0s
individuos se mantenham estaveis diante das condi¢Ges limitantes, bem como
responderem positivamente aos fatores ambientais favoraveis (Borém et al., 2017).

Diversas metodologias de anélise de adaptabilidade e estabilidade sdo destinadas
a avaliacdo de cultivares de grande importancia para a agricultura em ambientes diversos,
estudos estes desenvolvidos, inclusive, com o feijoeiro comum (Melo et al., 2017; Zanela
et al., 2019). A diferenca entre as metodologias se da, basicamente, pelos parametros
adotados em sua avaliacdo, nos procedimentos biométricos empregados para medi-la e
na informacédo ou detalhamento de sua analise, uma vez que todas sdo fundamentadas na
existéncia de interacdes genotipos x ambientes (Cruz et al., 2014; Vencovsky & Barriga,
1992).

Dentre as principais metodologias utilizadas, pode-se destacar: Eberhart e Russell
(1966), Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998) de carater univariado.
Evidencia-se também o método multivariado, como exemplo, a andlise de varidncia
associada aos componentes principais (AMMI-biplot) (Zobel et al., 1988); analise grafica
GGE (genotipo + interacdo gendtipo x ambiente) (Yan et al., 2016); e por modelos mistos
via média harmbnica da performance relativa dos valores genéticos (MHPRVG)
(Resende et al., 2016). Mais recentemente tem-se empregado a metodologia WAASB
(Olivoto et al., 2019a) derivada média ponderada de escores absolutos da decomposi¢do
de valores singulares da matriz de BLUP. Estas analises assumem um importante papel
preditivo para o direcionamento de programas de melhoramento em relacéo ao processo

seletivo de genotipos mais promissores.



2.4 Metodologias de avalia¢éo de adaptabilidade e estabilidade
2.4.1 Método de Eberhart e Russell

O método de Eberhart e Russell (1966) possibilita a identificacdo de cultivares de
feijoeiro com comportamento previsivel. O processo € baseado em uma andlise de
regresséo linear simples, em que o indice ambiental é a variavel independente, e a média
do carater avaliado de cada cultivar, em cada ambiente, é a variavel dependente. O método
utiliza o indice ambiental para qualificar os ambientes e suas variacfes e classifica-los
como favoraveis e desfavoraveis por meio de indices negativos e positivos,
proporcionando dessa forma uma base para ordenar e avaliar a resposta de cada genétipo
frente as variagdes do ambiente (Eberhart & Russell, 1966; Vencovsky & Barriga, 1992).

Esta metodologia considera que tanto os coeficientes de regressdo dos valores
fenotipicos de cada gendtipo, em relacdo ao indice ambiental, quanto os desvios dessa
regressdao, proporcionam estimativas de parametros de adaptabilidade e estabilidade,
respectivamente (Mato et al., 2021).

Considera-se trés parametros na avaliacdo individual de cada genotipo, a
produtividade média (Bo), coeficiente de regressdo linear (B1), e a variancia dos desvio
de regressao (S2d). O coeficiente de regressao (1), estima a adaptabilidade dos genotipos
podendo classifica-los em adaptabilidade ampla ou especifica. Genotipos de
adaptabilidade ampla séo aqueles que apresentam coeficiente de regressdo (1) igual a 1
(um), ou seja, este genotipo € capaz de apresentar média acima da média geral, tanto em
ambientes favoraveis, quanto em ambientes desfavoraveis. Os gendtipos de
adaptabilidade especifica sdo aqueles capazes de apresentar bons resultados apenas em
ambientes especificos, de acordo com a exigéncia de cada genotipo. Existem gendtipos
especificos para ambientes desfavoraveis (87 < 1), bem como gen6tipos especificos para
ambientes favoraveis (81 > 1) (Eberhart e Russell; Cruz et al., 2014).

A estabilidade esté relacionada a previsibilidade de producdo. Como pardmetro é
tomada a estimativa da variancia dos desvios da regressdo (S2d = ¢" S2d). Desse modo,
gendtipos que apresentam variancia dos desvios estatisticamente iguais a zero (S2d = 0),
sdo considerados estaveis, e apresenta desempenho previsivel. Gendtipos com um alto
valor para esse pardmetro, (S2d # 0) sdo de baixa estabilidade, indicando que apresenta

desempenho nao previsivel (Eberhart & Russell, 1966).



O coeficiente de determinagdo (R?) é uma medida auxiliar que pode ser utilizada
para a comparagéo da estabilidade dos gend6tipos, O Rz superior a 80%, indica estabilidade
toleravel (Cruz et al., 2014).

Um gendtipo pode ser classificado como ideal quando apresenta o produtividade
acima da média geral (PBoi), coeficiente de regressdo igual a unidade (ampla
adaptabilidade) (B1i = 1), variancia dos desvio da regressédo igual a zero (estabilidade alta)
(S%d = 0), e coeficientes de determinacgdo acima de 80% (Cruz et al., 2014; Eberhart &
Russell, 1966).

2.4.2 Metodo de Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro

O método de Lin e Binns (1988), modificado por Carneiro (1998), faz o uso da
estatistica ndo paramétrica. Tem como proposta identificar os genétipos com maior
estabilidade com o uso de um Unico parametro de adaptabilidade e estabilidade. A
classificacdo dos ambientes é realizada por meio do indice ambiental, assim como o
método de Eberhart e Russell (1966).

O desempenho dos gendtipos é quantificado pelo indice de estabilidade Pi, que
corresponde ao quadrado médio da distancia entre a média de um genotipo para um dado
ambiente e a resposta maxima para 0 mesmo ambiente, em todos os ambientes avaliados
(Lin & Binns, 1988). Dessa forma, o menor quadrado médio indica uma superioridade
geral do genotipo em questdo, pois quanto menor o valor de Pi, menor seré o desvio em
torno da resposta maxima; assim, maior estabilidade esta relacionada, obrigatoriamente,
com alta produtividade (Oda et al., 2019; Sousa et al., 2020).

Carneiro (1998) prop6s a modificacGes do método de Lin e Binns (1988), com a
estatistica MAEC (Medida de Adaptabilidade e Estabilidade de Comportamento) por
meio da decomposicao do estimador Pi, em ambientes favoraveis (Pif) e desfavoraveis
(Pid), visando identificar gendtipos para a recomendaces especificas para cada tipo de
ambiente (Borém et al., 2017). Tornando esta metodologia mais adequada para a
avaliacdo da performance genotipica, a fim de facilitar a recomendacdo e selecdo de
gendtipos, visando o desempenho préximos do valor maximo para a produtividade de
gréos em diferentes ambientes testados.

O método de Lin e Binns (1988) é uma boa alternativa na avaliacdo da
estabilidade, pois ndo apresenta limitacGes do uso por causa da analise da regresséo e
possibilita a identificagdo de uma o mais cultivares com desempenho préximo do valor

méaximo de produtividade (Cruz et al., 2014).



2.4.3 Método de AMMI-biplot

O Método de efeitos aditivos e interacdo multiplicativa AMMI (Additive Main
effect and Multiplicative Interaction), permite estimar a estabilidade de cultivares e
classificar ambientes (Carbonell et al., 2004; Moreno & Ladino, 2021). O modelo
combina as técnicas da andlise de variancia (par@metros aditivos) e os componentes
principais (pardmetros multiplicativos) em um Gnico modelo, para ajustar a interacéo
GxA, e analisar os gendtipos por ambientes (Rodriguez-Gonzalez. et al., 2011).

De acordo com Crossa (1990) o método AMMI permite um detalhamento maior
da soma de quadrados da interacdo GxA. Garante a selecdo de genotipos mais produtivos
(capazes de capitalizar interagdes positivas com ambientes), propicia estimativas mais
precisas das respostas genotipicas e possibilita uma facil interpretacdo grafica dos
resultados da analise estatistica.

O detalhamento da interacdo GxA é realizado via decomposic¢do da soma dos
quadrados originais (SQGxA), em uma por¢do denominada padrdo e outra ruido. A
primeira possibilita a identificacdo de fatores ambientais e genotipicos mais diretamente
relacionados a interacdo, sendo obtida ap6s o descarte de ruidos adicionais ao erro
experimental. 1sso proporciona uma melhoria na capacidade preditiva das respostas
genotipicas (Oliveira et al., 2003).

Com os resultados obtidos da analise AMMI, gera-se uma representacdo grafica
(biplot) dos gendtipos e dos ambientes, plotados simultaneamente. A representacao
grafica e simultanea de cada genétipo e ambiente fornece informacdes sobre a
estabilidade e a adaptabilidade de ambos, cuja interpretacao € realizada observando-se a
dimensao da dispersdo em relacédo aos eixos de origem (Zobel et al., 1988; Ferreira et al.,
2006).

Os escores baixos (proximos de zero) sdo relacionados a gendtipos e ambientes
que apresentaram uma contribuicdo baixa para a interacdo, caracterizando-0s como
estaveis. Gendtipos e ambientes com escores de mesmo sinal, interagem positivamente
evidenciando um sinergismo adaptativo favordvel para a selecdo. Sinais opostos
interagem negativamente, sugerindo antagonismo, ou seja, uma combinacgdo desfavoravel
de genotipo e ambiente (Duarte & Vencovsky, 1999). Adicionalmente 0 método AMMI
permite a realizacdo de zoneamento agrondmico e a escolha de locais-chave para o

processo de avaliagéo e selecéo.



Na cultura do feijoeiro, a metodologia AMMI vem sendo usada amplamente para
a analise de adaptabilidade e estabilidade, principalmente em conjuntos com as
metodologias mais tradicionais (por exemplo, Eberhart Russel, Linn e Bins, entre outras).
Entre os diversos trabalhos com o feijoeiro, podemos citar os de Bassa et al., (2019),
Moreno & Ladino (2021), Pereira et al. (2009), relatam que obtiveram resultados

satisfatorios em seus experimentos utilizando esta metodologia.

2.4.4 Método GGE-biplot

A metodologia GGE-biplot (Genotype main effects + Genotype environment
interaction) proposta por Yan et al., (2000) dois conceitos que devem ser enfatizados.
Sendo o primeiro, que o rendimento medido é o efeito combinado do gendtipo (G),
ambiente (E), e da interacdo de ambos (GXE), apenas G e GXE séo relevantes, e devem
ser considerados simultaneamente, na avaliacdo de gen6tipo, o que remete o termo GGE.

O segundo conceito engloba a técnica biplot, desenvolvido por Gabriel (1971),
para representar graficamente resultados de analise de componentes principais ou de
decomposicgéo de valores singulares, no qual o valor de cada elemento de uma tabela de
dupla entrada pode ser visualizado pelo produto de vetores e pelo coseno do angulo entre
dois vetores, & empregue para aproximar e exibir o GGE de ensaios multiambientes,
denominando assim de GGE-biplot (Silva & Benin, 2012; Mattos et al., 2013)

A metodologia GGE biplot, busca agrupar o efeito de genotipo, efeito aditivo da
analise AMMI, com a interacao, efeito multiplicativo, e submeter estes efeitos as analises
de componentes principais, chamada de “sites regression” ou SREG como sugerido por
Cornelius et al. (1996) e Crossa e Cornelius (1997). Conforme descrito por Yan et al.
(2000), seu SREG é um modelo multiplicativo de regressao para locais ou sitios e seu
biplot é chamado de GGE-biplot. Esta técnica integra a analise de variancia com
componentes principais e demonstra eficiéncia superior na explicacdo da maior propor¢édo
da soma de quadrados da interacdo, quando comparada com a andlise de variancia e
regressdo conjunta (Yan et al., 2000).

Por meio dos graficos gerados pelo GGE-biplot, é possivel o melhorista extrair as
seguintes informacoes: (i) classificacdo dos gendtipos com base no seu desempenho em
qualquer ambiente; (i) classificagdo dos ambientes com base no desempenho relativo dos
gendtipos; (iii) comparar o desempenho de qualquer par de gendtipos em ambientes
diferentes, (iv) identificar o melhor gendtipo em cada ambiente “Quem Ganha Onde”; (v)

agrupamento dos ambientes baseados nos melhores gendtipos; (vi) avaliacdo de genotipos
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com base no seu rendimento médio e no seu padrao de adaptabilidade e estabilidade; (vii)
avaliar os ambientes quanto a sua representatividade e sua capacidade de discriminagéo
de genotipos superiores (Yan et al. 2011; Mattos et al., 2013).

No grafico GGE-biplot, o genotipo ideal deve ter alto valor de CP1 (alta média de
produtividade) e proximo de zero para 0 CP2 (mais estavel). O ambiente de teste ideal é
aquele com alto valor para CP1 (maior poder de discriminacdo de gendtipos) e proximo
de zero para 0 CP2 (mais representativo da média ambiental geral). Desse modo, 0
primeiro componente principal representa a produtividade e, o segundo componente

principal, a estabilidade.

2.4.5 Método de WAAS — WAASB e WAASBY

A realizagdo de estudos em ensaios multiambientes é uma pratica comum em
programas de melhoramento genético, especialmente quando se buscam gendtipos mais
adaptados, estaveis e produtivos. Para tanto, a analise AMMI mostra-se eficiente para a
modelagem gréfica dos fatores da interagdo G x A, embora falhe no aspecto da formacao
dos modelos lineares mistos (Olivoto et al., 2019a).

Nesse sentido, o método da média ponderada dos escores absolutos (WAAS,
Weighted Average of Absolute Scores), pode ser utilizado como um indice quantitativo
de estabilidade na analise AMMI. Devido a aplicacdo da técnica de decomposicao por
valores singulares, é possivel gerar biplots semelhantes ao método AMMI, contudo,
considerando um modelo de efeito misto (Santos & Marza, 2020; Sharifi et al., 2020).

A abordagem AMMI realiza a identificacdo conjunta de produtividade e
estabilidade de um determinado gendtipo por meio de um biplot caracterizado pela
projecdo do efeito principal (rendimento de graos) no eixo da abcissa e do CP1 no eixo
da ordenada. Contudo, quando a proporcdo da variancia explicada no CP1 é relativamente
baixa, pode haver um viés de interpretacdo em relacdo a estabilidade dos gendtipos, pois
0s padrdes da interacdo, ainda sdo explicados nos componentes restantes. Considerando
que a meédia esta livre do erro experimental, todos componentes principais estimados
poderdo ser utilizados para modelar a interacdo GXxA e identificar a estabilidade
genotipica. Assim, Olivoto et al. (2019b), propuseram um novo indice de estabilidade
genotipica denominado média ponderada dos escores absolutos (WAASB, Weighted
Average of absolute Scores) estimados com a matriz BLUP da interacdo GxA que
combina as caracteristicas do modelo AMMI junto ao REML/BLUP, além disso, atuar

também na identificacdo de genotipos estaveis e produtivos.
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O WAASB ¢ baseado no modelo misto de AMMI, considerando gendtipos como
variaveis aleatorias e levando em consideracéo todos os eixos dos componentes principais
(CPs) para analise de estabilidade. AMMI Stability Value (ASV), é o indice de
estabilidade mais comumente utilizado, que tem como base os desvios dos quadrados.
Em contrapartida, o indice WAASB é baseado em desvios absolutos, com base na
decomposicgéo de valor singular (SVD) de Efeitos de interagdo BLUP, resultando em
maior robustez e impassibilidade a outliers (Olivoto et al 2019a). Outro indice de
estabilidade comumente utilizado o SIPC, considera os valores absolutos de todos os
eixos do CPs, por outro lado, WAASB considera as médias ponderadas de pontuaces de
CP, resultando em maior confiabilidade, em que os Gltimos CPs atribuem menor variancia
as estimativas, embora tenham pontuacgdes de CPs altas (Olivoto et al 2019a). Sendo, que
menores valores de WAASB, indica gendtipos mais estaveis.

Segundo Olivoto et al. (2019a), algumas das vantagens dessa ferramenta sdo: ser
uma medida de estabilidade quantitativa ao qual permite a classificagéo dos genétipos em
termos de estabilidade da producgdo; a possibilidade da interpretacdo conjunta da
produtividade e da estabilidade considerando todos os termos multiplicativos do modelo;
e também a possibilidade da realizacdo das analises com um banco de dados
desbalanceado.

Olivoto et al. (2019b), também propuseram um indice de superioridade,
denominado WAASBY, que permite ponderacdo entre desempenho médio e a
estabilidade. Esses indices combinam as ferramentas graficas do AMMI e a precisdo
preditiva do BLUP para analise de estabilidade. A maior relevancia de se empregar estas
novas abordagens estatisticas, se da na vantagem da facilidade de interpretacdes graficas
do AMMI aliados a alta precisdo preditiva do BLUP (Nataraj et al., 2021; Olivoto et al.,
2019b; Sellami et al., 2021).

2.4.6 Método MHPRVG via REML/BLUP

A combinacdo da metodologia de melhor predicdo linear ndo-viesada (BLUP)
proposta por Henderson (1974) com a da méaxima variancia restrita (REML) proposta por
Patterson e Thompson (1971), compdem um método flexivel e poderoso de predicdo de
valores genéticos (Viana et al., 2011). O método REML corrige o vicio da perda de graus
de liberdade do método da méaxima verossimilhanca desenvolvido por Fisher (1922), que
se fundamenta na obtencdo do ponto de méximo de uma funcdo de verossimilhanca

(funcéo densidade de probabilidade conjunta dos pontos amostrais).
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A metodologia de modelos mistos por meio do método REML/BLUP, considera
apenas o desempenho genético do individuo, eliminado da expressao fenotipica o efeito
ambiental e os ruidos da andlise. Esta metodologia tem sido amplamente utilizada em
programas de melhoramento animal e de espécies florestais, e recentemente em culturas
anuais de interesse econémico, como exemplo, o feijoeiro (Rocha et al., 2017; Santos et
al., 2016; Souza et al., 2018; Torres et al., 2016).

Em condicdes de experimentos balanceados e desbalanceados, essa abordagem
permite a predicdo acurada e ndo viesada dos valores genéticos, propicia informacdes
especificas sobre o mérito da progénie, de individuos nas progénies e considera até
mesmo 0 ambiente da repeticdo onde esta localizado um genétipo (Resende, 2007). Desde
modo, as propriedades do BLUP permitem a maximizacdo da acurdcia seletiva,
minimizacao do erro de predicdo, estimativa ndo viciada de valores genéticos, elevando
0s ganhos genético por ciclo de selecdo e aumentando a probabilidade de selecdo do
melhor entre dois ou varios gendétipos (Resende et al., 2016).

O BLUP permite comparagdes entre gendtipos provenientes de diferentes
populacdes em diferentes ensaios. O procedimento ajusta os dados para os efeitos
ambientais identificaveis (tais quais os efeitos de bloco, ano de medicéo, local de plantio,
dentre outros) e simultaneamente prediz os valores genéticos dos individuos. Apresenta
ainda a vantagem de ser pouco limitante para analises de experimentos desbalanceados
com delineamento experimental ndo ortogonal e com heterogeneidade de variancia
(Resende et al., 2016).

A metodologia de modelos mistos permite considerar erros correlacionados dentro
de locais, fornece valores genéticos ja descontados da instabilidade; e pode ser aplicado
a qualquer nimero de ambientes. Os resultados sdo gerados na propria unidade ou escala
do caréater avaliado, que podem ser interpretados diretamente como valores genéticos, o
que os demais métodos ndao permitem. Além de possuir empregabilidade na selecdo de
genotipos especificos para cada local, selecdo de gendtipos estaveis e responsivos (com
alta adaptabilidade) & melhoria do ambiente e favorece a selecdo de genotipos
considerando simultaneamente o0s trés principais atributos (adaptabilidade, estabilidade e
produtividade) (Santos & Marza, 2020; Souza et al., 2018).

Com base no metodo REML/BLUP, a selecdo simultanea por produtividade,
estabilidade e adaptabilidade, no contexto dos modelos mistos, pode ser realizada pelo
método da média harménica do desempenho relativo dos valores genéticos (MHPRVG)

preditos. O método tem como principio que quanto menor o valor do desvio-padrdo do
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comportamento genotipico entre os locais, maior serd a média harmonica dos valores
genotipicos. Assim, a selecdo pelos maiores valores da média harménica dos valores
genotipicos (MHVG) determina, simultaneamente a produtividade e a estabilidade. J& o
desempenho relativo associado aos valores genotipicos (PRVG) entre os ambientes
exprime a adaptabilidade (Resende, 2007).

O modelo MHPRVG ajusta os efeitos de ambientes e blocos dentro de ambientes
no vetor de efeitos fixos, contemplando todos os graus de liberdade disponiveis nas fontes
de variacgdo referentes a ambientes e blocos dentro dos ambientes. O método penaliza a
instabilidade dos genotipos através dos ambientes e capitaliza a resposta (adaptabilidade)
quando o ambiente apresenta melhorias. Dessa forma, para os valores genotipicos
preditos obtidos para um dado genétipo, em cada ambiente, simultaneamente, sdo
utilizados os dados de todos os ambientes. Assim sendo, os efeitos aleatorios (gendtipos
e interacdo geno6tipos x ambientes) sdo preditos com maior precisdo, uma vez que todo o
conjunto de dados é utilizado, bem como os ruidos da interacdo séo eliminados quando
se produzem os BLUP’s (Resende, 2007).

2.5 Analise de divergéncia genética

A escolha de genitores para o desenvolvimento de populacdes, capazes de
propiciar o ganhos de selecdo desejados, ou ainda para direcionar cruzamentos dialélicos
constitui uma das etapas mais importantes de um programa de melhoramento, em que o
melhorista ira necessitar dispor do conhecimento da diversidade genética da populacdo
de trabalho, para facilitar a identificacdo dos genotipos promissores para a definicdo da
estratégia e continuagdo do programa.

Existem duas maneiras de se inferir sobre a divergéncia genética. A primeira é
quantitativamente, por meio das andlises dialélicas, em que é necessario a realizacdo dos
cruzamentos entre 0s genitores para a posterior avaliacdo dos hibridos resultantes.
Embora, amplamente utilizada, tem como desvantagem o grande trabalho envolvido na
obtencéo e sobretudo, nas avaliacdes, demandando mais tempo. A segunda maneira é a
divergéncia genética preditiva, que é fundamentada em estatistica multivariada baseada
em diferencas morfoldgicas, fisiologicas ou moleculares, quantificadas em medidas de
dissimilaridade.

A inferéncia preditiva leva em consideragdo a magnitude das variancias e covariancias

residuais existentes entre os caracteres mensurados, fornecendo coeficientes de distancia
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genética entre os genotipos, Uteis para a predicdo preliminar de cruzamentos que
otimizem a heterose (Rao, 1952, Cruz et al., 2014).

Neste conceito, parte-se da hipotese de que quanto maior a distancia genética entre
dois gendtipos, maiores sao as chances de combinagcfes mais promissoras, tornando-se
interessante para diminuir o tempo e os cruzamentos desnecessarios (Hallauer et al.,
2010). Esses estudos auxiliam a identificacdo de possiveis duplicatas, e fornecem
parametros para escolha de genitores, que ao serem cruzados, possibilitem maior efeito
heterotico na progénie (ou hibrido), isto €, aumentam as chances de obtencao de genotipos
superiores para as proximas geracfes. Tais estimativas sdo de grande utilidade nos
programas de melhoramento (Cruz et al., 2014).

Na selecdo de genitores para a obtencdo de novos hibridos, é recomendado que
sejam observados sempre um conjunto de caracteres de interesse, ao invés de caracteres
individuais. Os genitores também devem ser complementares para 0 maior ndmero
possivel de caracteristicas de importancia agronémica (Simon, 2012). Assim, o estudo de
caracteres morfoagronémicos das plantas cultivadas, por meio de técnicas de analise
multivariadas, torna-se fundamental para se conhecer a divergéncia genética do conjunto
de germoplasma disponivel para fins de utilizacdo (Goncalves et al., 2014).

A determinacdo da divergéncia genética, com o uso da andlise multivariada,
permite que diversos caracteres avaliados possam ser utilizados simultaneamente,
possibilitando unificar as informacGes, desta forma cada genotipo sera representado por
um unico valor referente as suas caracteristicas analisadas, tornando-se bastante
vantajosa, principalmente se o objetivo € o melhoramento de caracteres quantitativos,
(Missio et al., 2007; Moura et al., 1999).

Por meio da analise de divergéncia, espera-se encontrar alto grau de similaridade
dentre os gendtipos contidos em um mesmo grupo, e alta dissimilaridade entre os grupos.
Dessa forma, deve-se evitar cruzamentos dentro de um mesmo grupo (Cruz et al., 2011).

Diversos autores recomendam a utilizacdo de geno6tipos parentais com a maior
divergéncia possivel para aumentar a probabilidade de ocorréncia de segregantes
superiores em geracGes avancadas e ampliar a base genética (Borém et al., 2017; Cruz et
al., 2011; Cruz et al., 2014). Portanto, essas informacdes devem ser utilizadas para
recomendacdo de cruzamentos e combinacdo das informacgdes contidas na unidade
experimental.

A utilizagdo de técnicas multivariadas para estimar a divergéncia genética, tem se

tornado comum entre os melhoristas de plantas, em diferentes espécies, como é o caso do
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melhoramento da soja (Santos et al., 2011; Lopes et al., 2014), milho (Rigon et al., 2015;
Silva et al., 2016) e do feijoeiro (Correa e Gongalves 2012; Sofi et al., 2014).

2.5.1 Medidas de dissimilaridade e métodos para a estimacdo da divergéncia
genética

Os estudos de diversidade genética podem ser baseados em diversos métodos
multivariados como, por exemplo, por varidveis candnicas, métodos de agrupamentos,
além dos métodos por inteligéncia computacional. As analises de agrupamento tém o
objetivo de reunir as observacdes em varios grupos, apresentando homogeneidade dentro
do grupo e heterogeneidade entre os grupos formados. As metodologias baseadas nos
modelos de agrupamentos dependem, fundamentalmente, de medidas de dissimilaridade
estimadas previamente, dentre elas, destacam-se a distancia Euclidiana e a generalizada
de Mahalanobis, bem como por algoritmos como o de Gower, dentre outras (Cruz et al.,
2014).

As medidas de dissimilaridade exercem grande importancia em estudos de
diversidade, pois visam a selecdo de genitores com potencial para técnicas de
hibridizacdo. Genitores com menor distancia genética ou geneticamente proximos tendem
a ndo apresentar heterose, que é o fendBmeno em que a geracdo F1 do cruzamento entre
dois genitores apresenta diferencas entre a média do hibrido e a média dos pais. Desse
modo, as medidas de dissimilaridade realizam a assimilacdo de genitores que possam
apresentar caracteristicas genéticas que proporcionam, na F1, maior heterose por meio dos
genes complementares, e que sejam repassados em posteriores geracdes (Cruz et al.,
2014; Vittorazzi, 2016).

A técnica de Gower permite a analise simultanea de dados gquantitativos e
qualitativos. Este método permite que valores da matriz de distancia fiquem
compreendidos entre 0 e 1, sendo necessario a padronizacao das variaveis quantitativas e
qualitativas (Santos, 2010).

A distancia Euclidiana é uma distancia geométrica (fisica), ao qual quanto maior
o valor observado, mais dissimilares serdo os genétipos de estudo. E recomendavel a
padronizacdo ou normalizagdo das variaveis quando os dados ndo estdo no mesmo padrdo
de medidas (Statistica, 2017).

A distancia de Mahalanobis (D?) é baseada nas correlag@es, entre os conjuntos de

dados dos caracteres analisados por meio da matriz de variancias e covariancias residuais,
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no qual quanto maior o valor observado, mais similares serdo os individuos de estudos.
Sua escala € invariante, ou seja, ndo depende da escala de medida. Preferencialmente é
empregada em experimentos com repeticbes (Cruz et al., 2011). Segundo Cruz et al.
(2014), a técnica de distancia de Mahalanobis permite quantificar a importancia relativa
de caracteres para a diversidade genética, por meio da avaliacdo da contribuicdo destes
para os valores de D2.

Essas medidas sdo amplamente utilizadas em andlise de agrupamento e outras
técnicas de classificacdo. Dentre as técnicas mais utilizadas, estdo as variaveis canonicas
e 0s métodos de agrupamento, destacando os métodos de otimizacao e os hierarquicos
(Cruz etal., 2014).

2.5.2 Técnicas de agrupamento

A anélise de agrupamentos (ou andlise de cluster), tem por finalidade reunir os
individuos em grupos, de forma que exista a maxima homogeneidade dentro do grupo e
a maxima heterogeneidade entre os grupos. Ao qual permite uma avaliacdo da
similaridade (ou dissimilaridade) entre elementos, levando em consideragdo Vvarias
caracteristicas concomitantemente (Sartorio, 2008). As técnicas de agrupamentos podem
ser divididas em métodos otimizacdo e hierarquico, destacando-se o método de
otimizacdo de Tocher e o hierarquico de ligacdo média ndo ponderada entre grupos
(UPGMA), que sdo amplamente utilizados (Cruz et al., 2014).

No procedimento de otimizacao, ocorre a particdo do conjunto de individuos em
subgrupos ndo vazios e mutuamente exclusivos, permitindo a realocacao dos objetos, por
meio da maximizacdo ou minimizacdo de alguma medida pre estabelecida, ou seja,
objetiva-se alcangar uma particdo que otimize alguma medida pré-definida. Citam-se, os
métodos de Tocher e Tocher modificado que correspondem aos mais utilizados na analise
de divergéncia genética entre acessos (Cruz et al., 2014).

O método de Tocher requer a obtencdo da matriz de dissimilaridade, sobre a qual
é identificado o par de individuos mais similares. Estes formar&o o grupo inicial e a partir
dai é avaliada a possibilidade de inclusdo de novos individuos, adotando-se que a
distdncia média intragrupo deve ser menor que a distancia média intergrupo. Sendo que,
a entrada de um individuo em um grupo sempre aumenta o valor médio da distancia
dentro do grupo (Rao, 1952; Cruz et al., 2014). Em contrapartida, no Tocher modificado
0 processo de agrupamento € sequencial e ndo simultaneo, ndo existindo influéncia dos

individuos j& agrupados (Vasconcelos et al., 2007).
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Nos métodos hierarquicos, os gendtipos sdo agrupados por um processo que se
repete em varios niveis até o estabelecimento de um dendrograma de alto conteudo
informativo. Dentre os métodos que vém sendo comumente utilizados pode-se destacar a

ligacdo média ndo ponderada entre grupos (UPGMA) (Cruz et al., 2014).

2.5.2.1 Variaveis candnicas

A técnica multivariada de variaveis candnicas € um processo alternativo para a
avaliacdo do grau de similaridade genética entre genitores, que leva em consideracao
tanto a matriz de covariancia residual quanto a de covariancia fenotipica entre os
caracteres avaliados. Esta técnica apresenta o principio do processo de agrupamento com
base na distancia de Mahalanobis (D?) (Cruz et al., 2014).

As variaveis candnicas, quando utilizada em estudos de divergéncia genética, tem
como propédsito possibilitar a identificacdo de individuos com maior semelhanca, em
gréficos. A genética € avaliada por meio da dispersdo grafica dos escores relativos aos
genotipos estudados em eixos cartesianos, que geram os vetores canénicos, contendo a
concentracdo da variabilidade disponivel (Cruz et al., 2011).

A analise baseada em variaveis canénicas foi relatada primeiramente por Rao
(1952). Sua utilizacdo permite avaliar a importancia relativa dos caracteres e promover o
descarte daqueles que tem pouca contribui¢cdo na discriminacdo do material avaliado,
reduzindo, assim, mdo-de-obra, tempo e custo despendido na analise e interpretacdo dos
dados experimentais; bem como, o proposito de agrupar individuos que possuam maior
grau de similaridade, por meio de dispersdes graficas bi ou tridimensionais, ou seja, com
a representacdo de dois ou trés vetores candnicos. Em geral, para a interpretacdo
satisfatoria da variabilidade manifestada entre gendtipos, os pesquisadores tém optado
pela representacdo grafica, quando os dois primeiros vetores candnicos estiverem
préximo ou acima de 80% da variabilidade total disponivel. Esta técnica baseia-se em
informacdes entre e dentro de gendtipos, havendo a necessidade de experimentos, com
repeticdes (Cruz et al., 2014).

Camussi et al. (1985) relataram que as transformacdes por variaveis canénicas,
permitem a otimizacdo da visualizacdo das diferencas existentes entre as populagoes,
reduzindo as dimensOes, preservando as informacgdes que caracterizam a maior

contribuicéo para a divergéncia.
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A técnica de variaveis canonicas vem sendo empregada em diversos trabalhos,
com milho (Colombo et al., 2014; Prazeres e Coelho, 2016); feijoeiro (Cabral et al., 2011;

Correa e Gongalves, 2012); soja (Santos et al., 2011); dentre outros.

2.5.2 Redes neurais artificiais

Redes neurais artificiais (RNA’s) sdo técnicas computacionais que apresentam um
modelo inspirado na estrutura neural do cérebro humano e que adquirem conhecimento
por meio de experiéncia. As redes neurais artificiais possuem como caracteristicas a
tolerancia a falhas, adaptabilidade a novas condigdes, resolucédo de problemas com base
no conhecimento passado e reconhecimento de padrdes (Haykin, 2008).

A solugdo de problemas por meio das redes neurais artificiais é bastante atrativa,
ja que a forma como estes sdo apresentados internamente pela rede cria a possibilidade
de um desempenho superior ao dos modelos convencionais (Braga et al., 2011).

Uma das vantagens desta técnica esta em sua estrutura ndo linear, que permite
captar propriedades mais complexas dos dados (Galvédo et al., 1999). Também destaca a
sua capacidade de ndo requerer informacdo detalhadas sobre os processos fisicos do
sistema a ser modelado (Sudheer et al., 2003). Como método de classificagdo, as RNA’s
apresentam certas vantagens, como a de ser ndo paramétricas (Kavzoglu e Mather, 2003)
e serem tolerantes a perda de dados (Bishop, 1995). Além disso, as RNA’s se mostraram
eficazes quando se deseja prever algo, reconhecer padrdes ou estabelecer agrupamentos
(Haykin, 2008).

As redes neurais sdao compostas por unidades de processamentos simples que
calculam determinadas funcdes matematicas. Na programacao matematica ou otimizacao,
a modelagem ¢ feita pelo uso de relagGes lineares e/ou ndo-lineares. A modelagem em
uma rede neural artificial é baseada em dados. N&o existe a criacdo de restri¢oes (Benite,
2003).

De forma geral, a estrutura de uma rede neural artificial (RNA) pode ser dividida
em trés camadas (Figura 1). A primeira delas é a camada de entrada, na qual os valores
das varidveis das amostras sdo informados a RNA. A segunda sdo as camadas
intermedidrias, que possuem neurdnios capazes de extrair as caracteristicas associadas ao
sistema a ser inferido. A terceira camada também constituida de neurdnios € responsavel
pela obtencdo dos resultados, por meio do processamento das amostras realizado pelos

neurdnios das camadas anteriores (Silva et al., 2010). Assim, baseado nessa divisdo, as
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arquiteturas de uma RNA apresentam uma estrutura base, porém apresentam
particularidades proprias.

Existem diversos tipos de redes neurais e diferentes maneiras de classifica-las. Uma das
formas mais importantes de classificacdo se da pela forma de aprendizagem dos
parametros, que pode ser supervisionada ou nao supervisionada (Jang et al., 2012).

No aprendizado supervisionado a RNA utiliza um agente externo que assinala
acertos e erros de acordo com o padrdo de entrada e a resposta desejada (Braga et al.,
2011). Desta forma, ha entéo a necessidade de se disponibilizar amostras, com entradas e
saidas desejadas, representativas do processo a ser mapeado (Quintdo, 2015). Durante
este processo, a rede realiza um ajustamento dos pesos sinépticos e os limiares mediante
as aplicacOes de acdes comparativas, entre os elementos de processamento, executadas
pelo proprio algoritmo de aprendizagem, que realiza o supervisionamento, até que o erro
entre os padrdes de saida gerados pela rede alcance um valor minimo aceitavel (Braga et
al., 2011). Dentre algumas redes com métodos de aprendizado supervisionado, podemos
citar, Perceptrons, Adaline e Madaline e a Redes de Funcdo de Base Radial.

No aprendizado ndo supervisionado ndo existe um agente externo indicando a
resposta desejada para os padrdes de entrada. Utiliza-se, portanto, exemplos semelhantes
para que a rede calcule as correlacGes entre eles e responda corretamente (Braga et al.,
2011). Desta forma, a propria RNA deve se auto organizar em relagdo as particularidades

existentes entre os elementos do conjunto total de amostras (Quintdo, 2015).

Neurdnios
de saida

Saidas

Neurdnios
intermediarios

Figura 1. Modelo da estrutura de camadas de uma rede neural artificial. Fonte: ICMC-USP, 20009.
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A rede ird analisar os conjuntos de dados apresentados, determinar algumas
propriedades dos conjuntos de dados e aprender a refletir estas propriedades na sua saida.
A rede utiliza padrdes, regularidades e correlagdes para agrupar os conjuntos de dados
em classes. As propriedades que a rede vai aprender sobre os dados podem variar em
funcdo do tipo de arquitetura utilizada e da lei de aprendizagem (Braga et al., 2011).
Algumas das redes com métodos de aprendizado ndo supervisionado, sdo os Mapas auto-
organizavél de Kohonen, Redes de Hopfield e Memdria Associativa Bidirecional.

Podemos destacar para uso no melhoramento genético de plantas o modelo
introduzido por Kohonen (1982), conhecido como rede de Kohonen, ou Mapas auto-
organizaveis de Kohonen (SOM), que é indicado para agrupamento de acessos e
reconhecimento de padrfes. Possui a vantagem de nédo exigir do pesquisador a aplicacao
de um conhecimento prévio (origem e organizacdo) dos materiais em estudo, e pode
fornecer subsidios para a atualizacdo ou mesmo formulacdo de novas teorias acerca do
problema (Barbosa, 2011).

O modelo de Kohonen é uma rede de duas camadas que pode organizar os dados
de entrada em um mapa topoldgico a partir de um inicio aleatorio (Figura 2). A rede
combina uma camada de entrada com uma camada competitiva de unidades
processadoras e é treinada pelo algoritmo de aprendizagem ndo supervisionado (Haykin,
2008).

Figura 2. Modelo da estrutura de camadas de um mapa auto-organizavel de Kohonen. Fonte: ICMC — USP,
2009.
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Os padrées sdo classificados pelas unidades que eles ativam na camada
competitiva, as similaridades entre os padrdes sdo mapeadas em relacionamento de
proximidades sobre a grade da camada competitiva. Depois que o treino esta completo,
os relacionamentos entre os padrdes sdo observados na camada competitiva (Kovacs,
1997).

Com a inicializacdo do processamento dos dados, tem-se dois procedimentos
essenciais envolvidos na implementacdo do modelo de Kohonen (Haykin, 2008):

a) Competicéo: para cada padrdo de entrada, os neur6nios da grade calculam seus
respectivos valores de uma funcéo discriminante. Essa funcdo discriminante fornece a
base para a competi¢cdo entre os neurdnios. O neurdnio particular com o maior valor da
funcdo discriminante é declarado vencedor da competicéo.

b) Adaptacdo Sinaptica: este mecanismo permite que 0s neurdnios excitados
aumentem seus valores individuais da funcdo discriminante, em relacdo ao padrdao de
entrada, por meio de ajuste dos seus pesos sinapticos.

O uso das técnicas de redes neurais artificiais na agricultura, tem-se mostrado uma
tecnologia promissora, pois possibilitam, por exemplo, a predicdo de producdo das
culturas (Kaul et al., 2005; Ji et al., 2007), comportamento de doencas e pragas (Batchelor
et al., 1997), retencdo de &gua no solo (Schaap e Bouten, 1996), dentre outros. No
melhoramento genético, tem sido empregadas em estudos de predicdo de valor genético
(Silva et al., 2014), analises de adaptabilidade e estabilidade (Barroso et al., 2013) e
diversidade genética, destacando-se 0 modelo de mapas auto-organizaveis de Kohonen,
visando agrupamentos e identificacbes de gendtipos (Barbosa et al., 2011).

Dentre os trabalhos realizados no melhoramento vegetal, podemos citar a
classificacéo e diferenciacdo de bananeira (Oliveira et al., 2013), selecdo de gendtipos de
algodoeiro (Junior, 2017), eficiéncia da estimacdo da area foliar de couve (Azevedo et
al., 2017), selecdo de caracteres complexos em alfafa (Santos, 2017), classificacdo de
tipologias florestais (Gongalves, et al., 2016), dentre outros.

2.6 Importéancia relativa dos caracteres

A importancia relativa dos caracteres estimada pelo método de Singh (1981)
avalia a importancia dos caracteres na determinacgdo dos valores da distancia entre pares
de acessos. Para identificar a variavel de menor importancia pelo método de Singh ou das
varidveis canonicas, dentre aquelas contidas na analise, realiza-se entdo novas analises,

excluindo-se, passo a passo, dentro do conjunto de variaveis, aquelas de menor
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contribuicdo relativa sobre a divergéncia, sendo a de menor importancia. Considera-se
uma variavel de passivel de descarte quando a sua exclusdo ndo altera o padrdo de
agrupamento anteriormente obtido (Cruz et al., 2014).

Sendo assim, o estudo da importancia relativa de cada carater, torna-se uma
importante contribuicdo para a selecdo, uma vez que indica caracteres que possam ser
descartados, diminuindo a quantidade de dados e salientando quais descritores
apresentaram maior contribuicdo dentro do estudo, como exemplo, para a divergéncia

geneética.
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SILVA, P.C. Adaptabilidade e estabilidade produtiva de grdos de genotipos de
feijoeiro comum na regido Centro-sul de Mato Grosso do Sul, 2022. Tese (Doutorado
em Agronomia) - Universidade Federal da Grande Dourados, Dourados-MS.

RESUMO

O Brasil € um dos maiores produtores e consumidores mundiais de feijdo. A cultura pode
ser cultivada em sistemas e épocas de semeaduras distintas. Sabe-se que diferentes
genotipos de feijoeiro tendem a responder de maneira divergente as alteragdes ambientais.
Essas diferencas sdo atribuidas a interacdo GXA, que pode ser estudada por meio de testes
de adaptabilidade e estabilidade fenotipica, que irdo auxiliar na escolha dos melhores
gendtipos para os ambientes testados. Nesse contexto, esse trabalho tem com o objetivo
estimar a adaptabilidade e estabilidade da produtividade de grdos de 20 genotipos de
feijoeiro comum em oito ambientes no municipio de Dourados/MS, utilizando diferentes
métodos estatisticos de estimacdo; e identificar gendtipos de feijoeiro comum com bom
potencial produtivo e com alta adaptabilidade e estabilidade para cultivo. Foram
conduzidos oito experimentos entre os anos de 2015 e 2019 em trés épocas de plantio
(&gua, seca e inverno) em area de campo, na fazenda experimental da Universidade
Federal da Grande Dourados, em Dourados/MS. Vinte genétipos de feijoeiro comum
foram instalados no delineamento em blocos casualizados, com trés repeticbes. Os
ambientes consistiram da combinacao dos fatores local, ano e época. Foram realizadas
as analises estatisticas de adaptabilidade e estabilidade por meio das metodologias de
Eberhart e Russell, Lin e Binns modificado por Carneiro (1998), AMMI-biplot, GGE-
biplot, WASSB/WAASBY e MHPRVG. Por meio da andlise de variancia conjunta foi
constatada significancia da interacdo gendtipos x ambientes para a produtividade de
grdos. O método de Eberhart e Russell, apresentou a maior discrepancia e a menor
similaridade sobre o ordenamento dos genotipos em relacdo aos demais métodos. Os
métodos de Lin e Binns modificada por Carneiro (1998), GGE-biplot e MHPRVG,
apresentaram as maiores similaridades nas classificaces dos gendétipos. O método de
WAASBY mostrou uma importante ferramenta de adaptabilidade e estabilidade,
combinando alta precisao e facilidade de interpretacdo dos dados. Os gendtipos 1, 2, 4 e
9 apresentaram os melhores parametros de adaptabilidade e estabilidade por meio dos
métodos utilizados. Os gendtipos 2 e 4 se destacaram por reunir adaptabilidade e
estabilidade fenotipica aliada a produtividade, sendo recomendados para as condic¢des de
cultivo da regido de Dourados/MS.

Palavras-Chaves: Phaseolus vulgaris L.; interacdo gendtipo x ambiente; método de
WAAS; REML/BLUP.
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SILVA, P.C., 2022. Adaptability and stability of grain yield of common bean
genotypes in the Center-South region of Mato Grosso do Sul. Tese (Doutorado em
Agronomia) - Universidade Federal da Grande Dourados, Dourados-MS

ABSTRACT

Brazil is one of the world's largest producers and consumers of beans. The crop can be
grown in different sowing systems and times. It is known that different bean genotypes
tend to respond differently to environmental changes. These differences are attributed to
the GXA interaction, which can be studied through adaptability and phenotypic stability
tests, which will help in choosing the best genotypes for the tested environments. In this
context, this work aimed to estimate the adaptability and stability of grain yield of 20
common bean genotypes in eight environments in the municipality of Dourados/MS and
to compare different study methodologies. Eight experiments were carried out between
2015 and 2019 in three planting seasons (water, drought and winter) in a field area, at the
experimental farm of the Federal University of Grande Dourados, in Dourados/MS.
Twenty common bean genotypes were installed in a randomized block design, with three
replications. The environments consisted of the combination of location, year and season
factors. Statistical analyzes of adaptability and stability were performed using the
methodologies of Eberhart and Russell, Lin and Binns modified by Carneiro (1998),
AMMI-biplot, GGE-biplot, WASSB/WAASBY and MHPRVG. By means of the joint
analysis of variance, the significance of the interaction genotypes x environments for
grain yield was verified. The Eberhart and Russell method presented the greatest
discrepancy and the least similarity regarding the ordering of the genotypes in relation to
the other methods. The Lin and Binns methods modified by Carneiro (1998), GGE-biplot
and MHPRVG, showed the greatest similarities in the classifications of genotypes. The
WAASBY method proved to be an important adaptability and stability tool, combining
high precision and ease of data interpretation. Genotypes 1, 2, 4 and 9 showed the best
adaptability and stability parameters through the methods used. Genotypes 2 and 4 stood
out for bringing together adaptability and phenotypic stability combined with
productivity, being recommended for cultivation conditions in the region of
Dourados/MS.

Keywords: Phaseolus vulgaris L; interaction genotypes x environments; WAAS method,
REML/BLUP.
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1. INTRODUCAO

O Brasil € um dos maiores produtores e consumidores mundiais de feijdo, com
producdo média anual de 3,1 milhdes de toneladas e produtividade média 1.600 kg ha™
(Conab, 2021a). No estado de Mato Grosso do Sul, a area cultivada é de cerca de 24 mil
hectares, com uma producéo total de 44 mil toneladas e produtividade média de 1.388 kg
ha (Conab, 20214a).

O feijoeiro comum (Phaseolus vulgaris L.) é uma cultura de grande importancia
econdmica e social (Borém & Carneiro, 2015). Podendo ser cultivado em diferentes siste-
mas de cultivo e épocas de semeadura no Brasil, inclusive nas regides de Cerrado,
condigdes em que se encontra 0 MS, podendo ser cultivado em até 3 safras (épocas). A
primeira denominada como “safra das aguas”, semeadura de julho a outubro e colheita de
novembro a janeiro. A segunda, “safra da seca”, semeadura de janeiro a margo e colheita
de abril a julho. E terceira, “safra de inverno”, com semeadura de abril a julho e colheita
de agosto a outubro, realizada principalmente na regido sudeste do Brasil (Barbosa &
Gonzaga, 2012).

No estado de Mato Grosso do Sul, o cultivo do feijoeiro acontece principalmente
na segunda epoca, tendo obtido na safra 20/21 uma producdo de 37.5 mil toneladas de
grdos, valor muito maior de cultivo em relagcdo a primeira e terceira epoca (1,1 mil
toneladas para ambas épocas) (Conab, 2021b). Essa diferenca de producdo das safras no
estado, pode estar relacionada ao desempenho, e estabelecimento dos genotipos a campo
(Borém & Carneiro, 2015; Ramalho et al., 2012),

Sabe-se que diferentes gendtipos tendem a responder de maneira diferenciada as
alteracbes ambientais, sejam elas alteracfes feitas pelo manejo, como a utilizacdo de
diferentes areas de cultivo, férmulas e doses de fertilizantes, defensivos e métodos de
irrigacdo, ou inerentes a natureza, como a precipitacdo, épocas agricolas ou temperatura.
Essa diferenca na resposta dos genotipos aos ambientes é dada a interacdo gendtipo x
ambiente (GxA).

O estudo da interacdo GxA é de suma importancia para a sele¢éo e recomendagao
de gendtipos, sendo realizado por meio de testes de adaptabilidade e estabilidade
fenotipica, que irdo auxiliar na escolha das melhores cultivares para os ambientes testados
(Ramalho et al., 2012). A adaptabilidade refere-se a capacidade do genoétipo responder
positivamente as melhorias ambientais, e a estabilidade a capacidade dos gendtipos
apresentarem comportamento previsivel, independente do ambiente em que € cultivado

(Mariotti et al., 1976). Deste modo, é de grande importancia a identificacdo de gendtipos
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que apresentem alta estabilidade fenotipica e também adaptabilidade as condicOes
ambientais favoraveis, como exemplo, clima, adubacdo, entre outros fatores, além de alta
produtividade de gréos.

Diversas metodologias de analise de adaptabilidade e estabilidade sdo destinadas
a avaliacdo de cultivares de importancia econdémica para a agricultura em ambientes
diversos, estudos estes desenvolvidos, inclusive, com o feijoeiro comum (Melo et al.,
2018; Zanela et al., 2019). Dentre as principais metodologias, pode-se destacar: Eberhart
e Russell (1966), e Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998) de carater
univariado. Evidencia-se também o método multivariado, como exemplo, AMMI-biplot
(Zobel et al., 1988); a anélise grafica GGE (Yan et al., 2006); e por modelos mistos via
MHPRVG (Resende, 2004). Mais recentemente, tem-se empregado a metodologia
WAASB (Olivoto et al., 2019a) derivada da média ponderada de escores absolutos da
decomposicdo de valores singulares da matriz de BLUP.

Nesse sentido, estas andlises assumem um importante papel preditivo para o
direcionamento de programas de melhoramento do feijoeiro em relagdo ao processo
seletivo de genOtipos mais promissores frente aos ambientes de cultivo. Assim pode
auxiliar, a indicacdo de novas cultivares, adaptadas as diferentes condicdes
edafoclimaticas do Brasil, e particularmente para a regido Sul do estado de Mato Grosso
do Sul.

A rentabilidade da cultura pode variar de acordo com 0s anos, porém estudos
comparando a producdo de feijoeiro com a do milho, a cultura mais comum na safrinha
(mesmo periodo da época da seca e de inverno), indicam que o cultivo do feijoeiro (preco
saca R$250,00) pode ser até 3,3 vezes mais rentavel que o cultivo do milho safrinha (saca
R$75,00) (Ibrafe, 2021). Desse modo, a maior disponibilidade de cultivares pode
propiciar aos produtores rurais locais a possibilidade de agregar valor com a
comercializacdo do produto final gerado, e consequentemente contribuir para 0 aumento

da economia estadual.

2. OBJETIVOS
2.1 Objetivo geral
Estimar a adaptabilidade e estabilidade da produtividade de graos de 20 gen6tipos
de feijoeiro comum em oito ambientes no municipio de Dourados/MS.

2.2 Objetivos especificos
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Comparar a analise de adaptabilidade e estabilidade fenotipica por diferentes
metodologias.
Identificar genotipos de feijoeiro comum com bom potencial produtivo e com alta

adaptabilidade e estabilidade para cultivo.

3. MATERIAL E METODOS
3.1 Material genético e condi¢des ambientais dos experimentos

Foram utilizados 20 gendtipos de feijoeiro comum, sendo 15 linhagens pré-
comerciais, e cinco testemunhas. As linhagens pré comerciais sdo oriundas do
cruzamento dos genitores FEIS-L113 e carioca branco, provenientes do banco de
germoplasma do programa de melhoramento genético da Universidade Estadual Paulista
“Julio de Mesquita Filho” (UNESP), Campus Ilha Solteira, SP (Tabela 1).

Foram conduzidos oito experimentos, entre 0s anos de 2015 e 2019, em area da
Fazenda Experimental de Ciéncias Agrarias (FAECA), da Universidade Federal da
Grande Dourados (UFGD), localizada no municipio de Dourados/MS. A FAECA esta
localizada com as coordenadas de 22°13°15” de latitude Sul, 54°48°21"’de longitude Oeste
e 430 m de altitude. Sendo o solo do local do tipo latossolo vermelho distroférrico (LVdf)
(informac@es sobre o0s atributos quimicos do solo se encontram no anexo 1).

Tabela 1. Relacdo dos 20 gendtipos de feijoeiro comum utilizados no experimento.

Gendtipos Cultivar
1 1 Linhagem
2 2 Linhagem
3 3 Linhagem
4 4 Linhagem
5 5 Linhagem
6 6 Linhagem
7 7 Linhagem
8 8 Linhagem
9 9 Linhagem
10 10 Linhagem
11 11 Linhagem
12 12 Linhagem
13 13 Linhagem
14 14 Linhagem
15 15 Linhagem
16 IAC Una Cultivar
17 IAC Imperador Cultivar
18 IAC Formoso Cultivar
19 IAC Milénio Cultivar

20 IAC Alvorada Cultivar
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O clima da regido de Dourados, segundo a classificacdo de Képpen é do tipo Cwa
classe climatica caracterizada como clima temperado Umido, com verBes quentes e
invernos secos, temperaturas maximas durante os meses de dezembro e janeiro e as
temperaturas minimas entre maio e agosto (Fietz & Fisch, 2008).

As informacdes meteoroldgicas de temperatura média e pluviosidade acumuladas das
épocas de conducdo dos experimentos em campo foram obtidas da estacdo climatoldgica da
Embrapa Agropecuaria Oeste (CPAO) - Dourados/MS, no periodo de 2015 a 2019 (Tabela
2). Os experimentos de acordo com a disponibilidade da FAECA receberam irrigacao
durante o ciclo da cultura.

Os ambientes compreenderam a combinagéo entre anos e épocas. Sendo: 1) 2015
durante a 22 época do feijoeiro (época da seca) (S2015-2); 2) 2016 na 32 época do feijoeiro
(época inverno) (S2016-3); 3) 2016, na 12 época de feijoeiro (época das aguas) (S2016-
1); 4) 2017 na 22 época (S2017-2); 5), 2018 na 3?2 época (S2018-3); 6) 2018 na 12 época
(S2018-1); 7) 2019 na 22 época (S2019-2); e 8) 2019 na 32 época (S2019-3) (Tabela 2).

Tabela 2. CaracterizacBes dos ambientes experimentais e informacdes metereoldgicas

referentes aos anos de 2015 & 2019.

Ambiente Epocas Ano Temp. Pluviosidade

médial Acumulada?

S2015-2 2% época: seca 2015 22,0°C 492mm
S2016-3 3% época: inverno 2016 20,3°C 179mm
S2016-1 12 época: aguas 2016 25,4°C 434mm
S2017-2 2% época: seca 2017 21,4°C 368mm
S2018-3 3% época: inverno 2018 22.8°C 650mm
S2018-1 1% época: aguas 2018 26.2°C 388mm
S2019-2 2% época: seca 2019 22.4°C 111mm
S2019-3 3% época: inverno 2019 24.3°C 124mm

Temperatura média durante o ciclo da cultura; 2 Precipitagdo pluviométrica acumulada durante o ciclo
da cultura, nos anos de 2015 a 2019 (CPAO, 2021).
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3.2 Conducéo experimental

O delineamento experimental adotado para os 20 geno6tipos de feijoeiro comum
nos oito experimentos foi o de blocos casualizados, com trés repeticbes. Foram semeadas
manualmente 15 sementes por metro, correspondendo a uma populacdo de 300.000
plantas ha. Cada parcela foi composta por quatro linhas de 4 metros, com espagamento
de 0,45 metros entre linhas e 0,90 metros entre parcelas, considerando-se como area Util
as duas linhas centrais.

O preparo do solo e a abertura de sulcos de plantio foi dado de maneira
mecanizada. A adubacdo foi efetuada manualmente com a formula 0-20-20 em dose de
280 kg.ha™.

Ap0s os plantios, foram realizados os acompanhamentos periodicos das linhagens,
verificando o desenvolvimento das plantas, proliferacdo de pragas e de vegetacdo
espontanea, realizando o controle quando necessario por meio de aplicacdo de controle
quimico para as pragas, e capina com enxada entre as linhas para controle da vegetacdo
espontéanea.

A colheita dos experimentos, foi realizada a partir dos 90 dias ap6s a emergéncia,
guando as plantas e as vagens estavam completamente secas, sendo debulhadas em uma
trilhadeira experimental.

Posteriormente, foi realizada no laboratorio de Melhoramento Vegetal da Faculdade
de Ciéncias Biologicas e Ambientais da UFGD a avaliagdo da produtividade de gréos, em kg
ha! (PROD), com a pesagem da producdo dos gridos de cada parcela em balanca semi-
analitica.

Para a andlise estatistica, a produtividade foi corrigida para estande ideal pelo
método de covaridncia e para a umidade uniforme de 13,0%, utilizando-se a
metodologia da covariancia média proposta por Vencovsky e Barriga (1992) por meio
da expressao:

P (1-U)
(1-0,13)

PROD =

Em que,
PROD = produtividade corrigida para a umidade ideal de 13%;
P = produtividade observada;

U = umidade observada.
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3.3 Analises estatisticas

Os dados coletados foram compilados e posteriormente submetidos as anélises
estatisticas. Os procedimentos estatisticos constituiram-se incialmente da analise de
variancia individual (ambientes separados) e conjunta dos experimentos nos oito
ambientes, para verificar a existéncia de variabilidade e interacdo dos genoétipos nos
diferentes ambientes.

Posteriormente, foram realizadas as analises estatisticas de adaptabilidade e
estabilidade por meio das metodologias de Eberhart e Russell, Lin e Binns modificada
por Carneiro (1998), AMMI-biplot, GGE-biplot, WASSB/WAASBY e MHPRVG
(modelo 54). Os dados foram computados utilizando as fungdes dos programas
computacionais Genes (Cruz, 2016) e Rbio (Bhering, 2017) e Selegen (Resende, 2006),

respectivamente.

4. RESULTADOS E DISCUSSAO
4.1 Analises de variancias

Por meio da analise de variancias individuais, foram constatadas diferencas
estatisticas significativas (p<0,01 e <0,05) entre as médias dos genotipos para a
caracteristica produtividade de grdos em todos os ambientes, exceto para o0 terceiro
(S2016-1) e o oitavo ambiente (S2019-3), em que ndo constatou-se diferenca estatistica
entre si (Tabela 3). Dessa maneira, a média de produtividade de grdos de 1.456,70 kg ha”
1e 719.38 kg ha'l,representam respectivamente a média dos 20 gendtipos para esses
ambientes (S2016-1 e S2019-3).

A produtividade média variou entre 1.456,70 kg ha* (S2016-1) a 719.38 kg ha-
1(S2019-3), sendo S2016-1 (1.456,70 kg hal) e S2019-2 (1.320,83 kg ha!) os mais
favoraveis na expressdo da produtividade de grdos para os genotipos avaliados
(Tabela 3).

Os valores de coeficiente de variacdo (CV) variaram de 9,33% a 18,44%,
indicando uma boa precisdo experimental para a caracteristica de produtividade de gréos
na cultura do feijoeiro (Lucio et al., 1999). A precisdo foi confirmada pelas estimativas
da acuracia seletiva dos oito locais, que em geral, foram boas e de elevada magnitude,
com valores entre 0.65 & 0.96, com excecdo de S2016-1 (0.45), apontando uma boa
precisdo experimental na avaliacdo genotipica de acordo com os limites de classes
estabelecidos em Cargnelutti Filho e Storck (2009).
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Tabela 3. Resumo das anélises de variancias individuais para produtividade de gréos
(kg hal), de 20 gendtipos de feijoeiro comum avaliados em oito ambientes no municipio
de Dourados/MS, entre os anos de 2015 e 2019.

F.V. QM (Bloco) QM (Genotipo) QM (Residuo) Média CV(%) A.S
S2015-2 329095.98 261217.56™ 41485.88 1081.00 18.84 0.91
S2016-3 73224.52 96985.62" 18630.41 94150 1450 0.89
S2016-1 532801.86  68084.56™ 53907.71  1456.70 15.94  0.45
S2017-2 108340.17  34888.20™ 11768.35 75056 1445 0.81
S2018-3 21989.07 11932.57" 5484.07 794.04  9.33 0.73
S2018-1 316103.51 359387.96™ 27195.49 113455 1454 0.96
S2019-2 34292.20  142321.88™ 35091.93 1320.83 14.18 0.86
S2019-3 70433.83 11731.47™ 6621.49 719.38 1131 0.65
G.L. 2 19 38 - -

1: 1% época: aguas; 2: 22 época: seca; 3: 3% época: inverno. ™", ": Significativo a 1 e 5% de
probabilidade, e ndo significativo pelo teste F, respectivamente. CV%: coeficiente de variagdo; A.S:
acurdcia seletiva.

A relagdo entre o maior e 0 menor quadrado médio do residuo apresentou valor
menor que sete (6,39), indicando relativa homogeneidade das variancias, o que permite a
realizacdo da anélise conjunta dos locais, conforme critério de Pimentel Gomes (2009).

Pela andlise de variancia conjunta foram observadas diferencas significativas
entre 0s genotipos e entre os ambientes, bem como efeitos significativos para a
interacdo gendtipos x ambientes (GxA) em nivel de 1% de probabilidade pelo teste F
(Tabela 4). A acuracia seletiva (0.92) e o coeficiente de variagdo ambiental (14.52%),
indicaram uma boa conducéo experimental em todos os ambientes avaliados.

O efeito significativo dos gendtipos indica que existe variabilidade genética,
possibilitando a selecdo de linhagens promissoras. A significancia para o fator
“ambientes” relata a heterogeneidade das condi¢cdes ambientais nas quais foram
realizados os experimentos, como exemplo, 0s volumes pluviométricos acumulados que
variaram de 111mm a 650mm, e a temperatura média de 20,3°C a 26.2°C, durante o ciclo
do feijoeiro nos diferentes ambientes (Embrapa CPO, 2021), resultando em diferencas

climéticas acentuadas.
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Tabela 4. Resumo da anélise de variancia conjunta para produtividade de graos (kg
hal) para 20 gen6tipos de feijoeiro comum avaliados em oito ambientes no municipio
de Dourados/MS, entre 2015 e 2019.

F.V. G.L. Quadrados Médios
Blocos/Ambiente 16 111886.43
Blocos 2 215497.15
Blocos x Ambientes 14 97084.90
Genotipos (G) 19 226984.11*
Ambientes (A) 7 2652946.02**
GxA 133 133551.79**
Residuo 304 19386.45
Média 958.36 -
C.V.(%) 14.52 -

AS 0.92 -

*% * g,

., ™: Significativo a 1 e 5% de probabilidade, e néo significativo pelo teste F, respectivamente. CV%:
coeficiente de variagdo. AS: acurécia seletiva.

A produtividade de grdos € uma caracteristica de heranca complexa e altamente
influenciada por fatores ndo controlaveis no ambiente, a ponto de suas relagdes resultarem em
desempenho genotipico divergente decorrente das interferéncias ambientais (Barili et al.,
2015; Batista et al., 2018)

Nesse contexto, no presente trabalho, foi identificado o efeito significativo da
interacdo GxA, ressaltando a diferenca de comportamento dos genotipos de acordo com
0 ambiente de cultivo. A interacdo GxA tem sido relatada em diversos estudos com
feijoeiro comum (Barili et al., 2015; Pereira et al, 2014; Moreno & Ladino 2021).

Quando se observa interacdo GxA significativa, indica-se realizar analises
complementares de adaptabilidade e estabilidade de produtividade para a identificagéo de
genotipos com previsibilidade de desempenho (Cruz et al., 2014). Essas analises sdo
ferramentas estatisticas que proporcionam um estudo detalhado sobre o desempenho dos
gendtipos frente as variacdes ambientais especificas ou amplas, possibilitando uma

indicacdo de cultivares de maneira mais precisa (Domingues et al., 2013).

4.2 Analise das Estimativas de Estabilidade e Adaptabilidade
4.2.1 Método de Eberhart e Russell (1966)

Pelo método de Eberhart e Russell (1966), oito gendtipos (1, 2, 4, 9, 10, 11, 13 e
15), apresentaram adaptacdo especifica a ambientes favoraveis (f1 > 1), sugerindo que
possuem a capacidade de explorar vantajosamente a melhoria do ambiente, podendo

assim aumentar suas produtividades médias (Tabela 5). Destaca-se que 0s oito genétipos
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sdo provindos de linhagens experimentais, demonstrando melhor desempenho em relagéo

as testemunhas (cultivare comerciais).

Tabela 5. Médias gerais (Ro), estimativas dos coeficientes de regresséo (131), variancias
dos desvios de regressdo (S2d) e coeficientes de determinacao (R2), pela metodologia de
Eberhart e Russell, referentes a produtividade de grdos (kg ha™) para 20 genétipos de
feijoeiro comum avaliados em oito ambientes no municipio de Dourados/MS, entre 2015
e 20109.

Genotipo Média (130) R1 S2d R2(%)
1 1184.66 1.28™ 67781.30" 52.95
2 1105.92 1.47" 12789.71" 85.15
3 1010.03 1.00™ 72517.42™ 39.43
4 1079.40 1.25™ 43574.95™ 61.43
5 941.52 0.97" 22437.59™ 62.59
6 821.95 0.87" 8770.32" 71.84
7 902.70 0.95" 8682.29" 75.44
8 1009.84 1.10™ 79219.25™ 42.07
9 1022.49 1.40™ 6088.34" 88.78
10 923.62 1.21™ 10795.52" 81.13
11 966.91 1.38™ 7272.76™ 87.65
12 948.85 0.79™ 7236.38™ 70.15
13 953.63 1.26™ 29805.56™ 69.21
14 848.35 0.37" 8720.95 31.20
15 1022.67 1.36™ 66727.77" 56.53
16 854.70 0.45™ -341.72" 62.45
17 1020.40 0.87" 108092.58™ 25.27
18 863.68 0.70™ 29317.14™ 41.41
19 837.16 0.36™ 66257.14™ 8.41

20 864.83 0.94" 84062.65™ 33.44

Média geral 959.16
%, s significativo (p<0,01), significativo (p<0,05) e ndo significativo, respectivamente.

Os genotipos 12, 14, 16, 18 e 19, demonstraram adaptacdo especifica a ambientes
desfavoraveis (B1< 1) (Tabela 5). Sendo, genotipos que nédo responderam as melhorias do
ambiente e, consequentemente, ao incremento na produtividade de gréos, podendo ser
recomendados para areas com menores investimentos e de baixo nivel tecnoldgico
(Domingues et al., 2013). Sete genotipos no presente trabalho, possuiram adaptacdo
ampla as condicdes de cultivo (B1 =1), ou seja, os mesmos mantiveram seu desempenho
de modo regular conforme as mudancas do ambiente.

Quanto a previsibilidade, os gendtipos 9, 11, 12 e 16 apresentaram variancia dos

desvios de regressdo ndo significativos, indicando estabilidade de comportamento, e que
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estes tém baixa variacdo na sua produtividade média ao longo dos anos e locais, sendo
poucos influenciado pelas condi¢des ambientais (Duarte & Vencovsky, 1999) (Tabela 5).
Contudo, a estabilidade tera valia para 0 melhoramento, quando estiver associada a altas
produtividades (Ramalho et al., 2012). Observou-se que o0 modelo de regressdo obteve
uma baixa explicativa em relacao as variagdes ocorridas nos experimentos, ja que apenas
20% dos genotipos apresentaram o coeficiente de determinagdo (R%) maior que 80%,
indicando alta disperséo dos dados (Cruz et al., 2014).

De acordo com os preceitos do método o gendtipo ideal deve apresentar
produtividade acima da média geral, coeficiente de regressao igual a unidade (ampla
adaptabilidade) e desvio da regresséo igual a zero (estabilidade alta) e coeficientes de
determinacdo acima de 80% (Cruz et al., 2014). Contudo, nenhum dos genotipos reuniu
todos os atributos necessarios que a classifica como cultivar ideal. Desse modo, 0s
gendtipos que mais se aproximaram para atender os atributos foram os genotipos 9 e 11,
pois apresentaram produtividade (1.022,49 kg ha' e 966.91 kg ha) acima da média geral
(959.16 kg ha'), adaptabilidade a ambientes favoraveis e alta estabilidade fenotipica e
coeficiente de determinacéo acima de 80%.

Resultados obtidos por Domingues et al. (2013) e Pereira et al. (2009)
corroboraram com 0s obtidos no presente trabalho. Ao qual relataram que pelo método
de Eberhart e Russell (1966), também nédo foram identificadas cultivares de feijdo com
estabilidade produtiva, pois nenhuma cultivar estudada apresentou simultaneamente as
premissas de comportamento ideal.

Os gendtipos cultivados nos ambientes S2015-2 (1.084.33 kg ha), S2018-
1(1.134.55 kg ha') e S2019-2 (1.320,83 kg ha), alcangaram produtividade de grdos
superior a média geral (959,16 kg hal). Dessa maneira, esses ambientes podem ser
classificados como favoraveis ao desenvolvimento dos genotipos avaliados, em que as
condigdes ambientais propiciaram a expressdo dos genes, resultando em bom
desempenho produtivo, fato confirmado pelos indices ambientais positivos (Tabela 6).

Os ambientes S2016-3, S2016-1, S2017-2, S2018-3 e S2019-3, foram
classificados como desfavoraveis, pois 0s genotipos apresentaram médias inferiores a
média geral e indice ambiental negativo. Fator que pode ser atribuido a possiveis
variacdes ambientais, como as oscilagdes na precipitacdo, em termos de quantidade e
distribuicdo, e outros fatores abioticos como temperatura desfavoraveis ao

desenvolvimento das plantas, ocorréncia de pragas, entre outros fatores.
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Tabela 6. Médias gerais e indices ambientais, pwlo método de Eberhart e Russell,
referentes a produtividade de grdos (kg ha?) para 20 gendtipos de feijoeiro comum

avaliados em oito ambientes no municipio de Dourados/MS, entre 2015 e 20109.

Ambiente Média (kg ha) indice Ambiental
S2015-2 1084.33 125.17
S2016-3 941.50 -17.67
S2016-1 928.15 -31.01
S2017-2 750.56 -208.61
S2018-3 794.04 -165.13
S2018-1 1134.55 175.39
S2019-2 1320.83 361.66
S2019-3 719.38 -239.79
Média geral 959.16

1: 12 época: aguas; 2: 22 época: seca; 3: 3% época: inverno.

4.2.2 Método de Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998)

Por meio do método de Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998), foram
obtidos os valores do pardmetro Pi das diferentes safras e seu desdobramento para
ambientes favoraveis e desfavoraveis. Neste método o gendtipo mais estavel apresenta o
menor desvio em relacdo a produtividade maxima de cada ambiente, ou seja, menor valor
de Pi, indicando desempenho préximo ao maximo maioria na maioria das safras.

Para ambiente geral, os gendtipos 1, 2, 4, 9, e 3 (ordenados do menor valor de Pi
ao maior valor) foram identificados com as maiores estabilidades de producéo, junto a
uma média de produtividade maior que a média geral (Tabela 7), indicando que os
mesmos mantém seu desempenho mesmo diante de mudancgas do ambiente (Melo et al.,
2018).

Para ambientes favoraveis, o genotipo 2, foi o mais estavel/adaptado, seguido pelo
1,9, 10 e 15, apresentando os menores valores de Pi. Contudo, os gendtipos 9, 10 e 15
apresentaram altos valores de Pi para os ambientes desfavoraveis, podendo gerar uma
problematica de comportamento do gendtipo conforme os fatores ambientais nédo

previsiveis.
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Tabela 7. Estimativas dos parametros Pi gerais, favoraveis, desfavoraveis, para o método
Lin e Binns (1988) com decomposicéo, referentes a produtividade de grdos (kg hat) de
20 gendtipos de feijoeiro comuns avaliados em oito ambientes no municipio de
Dourados/MS, entre 2015 e 2019.

Genotipos Média Pi (Geral) Pif (favoravel)  Pid (desfavoravel)
1 1184.67 33274.15 48032.01 24419.43
2 1105.92 46912.31 30768.34 56598.70
3 1010.03 94833.37 153834.75 59432.54
4 1079.40 68064.20 128814.27 31614.16
5 941.53 144603.03 209412.71 105717.22
6 821.95 197017.46 268661.03 154031.31
7 902.70 137525.21 144006.55 133636.40
8 1009.85 111552.17 133572.70 98339.85
9 1022.49 84694.05 57885.77 100779.02
10 923.62 130781.38 100195.79 149132.73
11 966.92 121943.35 133850.45 114799.09
12 948.85 119134.07 148942.84 101248.81
13 953.63 134112.53 149627.50 124803.54
14 848.36 187062.42 334181.16 98791.17
15 1022.67 121146.38 121739.46 120790.53
16 854.70 175400.84 287782.42 107971.89
17 1020.40 114500.46 158269.31 88239.16
18 863.68 188536.06 284063.90 131219.35
19 837.17 215042.06 329535.78 146345.83
20 864.83 200837.38 273586.17 157188.11
Média 959.16

De acordo com Lin e Binns (1988), conceitualmente, o efeito do ambiente sobre
0 gendtipo depende de dois elementos principais: solo e clima. O solo é persistente de
ano para ano e pode ser considerado como elemento fixo. Contudo, o clima mostra-se
mais complexo, uma vez que este é constituido por uma parte persistente (zona climatica)
e outra parte imprevisivel, representada por variacdes do tempo de ano para ano, como
exemplo, estresse hidricos e oscilacfes de temperaturas.

Para ambientes desfavoraveis, destacaram-se 0s genoétipos 1, 4, 2, 3e 17. O cultivo
dos gendtipos 3, 4 e 17, € recomendado apenas para ambientes desfavoraveis, pois 0s
mesmos apresentaram altos valores de Pi em ambientes favoraveis, fazendo que ndo
ocorra a expressao de ganhos significativos. Melo et al. (2018), destacam que embora o
rendimento de grdos dos gendtipos ndo supere a média geral, estes apresentam potencial
para ambientes de baixa tecnologia, 0 que se mostra interessante para produtores de baixo

a médio investimento.
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Oda et al. (2019) e Sousa et al. (2020) em seus trabalhos ressaltaram que 0s
genotipos identificados como mais estaveis e adaptados, geralmente estardo entre 0os mais
produtivos de acordo com a metodologia de Lin e Binns (1988). Desse modo, 0s
gendtipos 1 e 2 se destacaram pelos maiores valores médios de produtividade de gréos,
baixos valores de Pi geral, e ambientais favoraveis e desfavoraveis, sendo considerados
genotipos de ampla adaptacéo e alta estabilidade, podendo ser recomendado para diversas
condigdes de cultivo e investimentos.

Os gendtipos 6, 18, 19 e 20 apresentaram as menores produtividades, maiores
valores Pi geral, favoravel e desfavoravel, entre os demais gendtipos, sendo o 18,19 e 20
cultivares comerciais. Neste sentido, pode-se inferir que esses gendtipos foram instaveis
e naturalmente pouco produtivos nos ambientes avaliados.

O método de Lin e Binns (1988), modificado por Carneiro (1998), é amplamente
empregado na cultura do feijoeiro em analises de adaptabilidade e estabilidade devido a
sua simplicidade, praticidade e facilidade de interpretacdo (Melo et al., 2018; Pereira et
al.,, 2009). Mostra-se eficiente para a selecdo de linhagens de feijdo com alta
produtividade de grdos, adaptadas a ambientes especificos e com alta estabilidade

fenotipica (Domingues, et al., 2013; Sousa et al., 2017; Sousa et al., 2020).

4.2.3 Método AMM I-biplot

Utilizando o método multivariado AMMI, a interacdo gendtipo x ambiente foi
decomposta em sete componentes principais da interacdo (IPCA). Contudo, verificou-se
que apenas os trés primeiros componentes principais foram significativos pelo teste F de
Gollob (1968) em nivel de 0,01 e 0,05, juntos explicaram 82.10% da soma dos quadrados
da interacdo entre os gendtipos e ambiente (Tabela 8). Melo et al. (2018) estudando a
interacdo GXA com 15 gendtipos de feijao, também verificaram significancia apenas nos
trés primeiros componentes principais, corroborando com o presente trabalho. Em relacéo
ao nivel de significancia, a utilizagdo de 1% ao inves de 5%, reduz-se a probabilidade de
ocorrer o erro tipo I, isto &, de aceitar o modelo AMMI com maior nimero de eixos
(Pereira et al., 2014).
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Tabela 8. Resultado do teste de Gollob (1968) da analise AMMI para a variavel

produtividade de gréos (kg ha‘l), para 20 gendtipos de feijoeiro comum avaliados em
oito ambientes no municipio de Dourados/MS, entre 2015 e 2019.

F.vV G.L S.Q Q.M Variancia Fe
(%)
G 19  1469378.32  77335.70 - 1.75
A 7  6135606.42 876515.20 - 19.79™
GxA 133 5891173.44  44294.54 - 1.84™

IPCA1 25 2881578.36 115263.14 48.90 478"
IPCA2 23 1137427.92  49453.39 68.20 2.05™
IPCA3 21  820503.90 39071.61 82.10 1.62"
IPCA4 19 66082834  34780.44 93.30 1.44"
IPCA5 17 260199.81  15305.87 97.70 0.63™
IPCA6 15  85046.20 5669.75 99.20 0.24"
IPCA7 13 45588.91 3506.84 100 0.15"
Erro médio 252 6078195 24119.82 - -

O primeiro e segundo eixos (IPCA1 e IPCA2) apresentaram significancia de 1%
(p<0,01), e explicaram 68,20% da SQGxA total, sendo suficientes para avaliar
estabilidade e adaptabilidade dos gendtipos e o efeito da interacdo utilizando o biplot
AMMI (Silva et al., 2021). No presente estudo, foram utilizados dois graficos, biplots
(AMMI1 e AMMI2), para analisar a disperséo da variacdo dos gendtipos, ambientes e da
interacdo GXA.

Os gendtipos que menos contribuiram para a interacdo GxA e apresentaram
produtividade acima da média (966,16 kg ha') foram 2, 4, 9, e 11, sendo dessa maneira
0s mais estaveis por estarem mais perto da linha horizontal de referéncia (produtivos e
estaveis) (Figura 1). O gendtipo 2 se destacou apresentando a maior produtividade
(1.105,92 kg hal) e estabilidade do grupo produtivos e estaveis, sendo o mais
recomendado. Os ambientes mais favoraveis para a produtividade dos genotipos foram 7
e 6. Os ambientes menos favoraveis foram 1 e 2. A identificacdo de genoétipos estaveis e
instaveis, e ambientes favoraveis e desfavoraveis, utilizando o AMMI-biplot foi relatada
por diversos autores em trabalhos com a cultura do feijoeiro, como por exemplo, Abel
(2017), Basssa et al. (2019), e Ashango et al. (2016), mostrando-se um metodo de
confiabilidade para o auxilio dos estudos da interagdo GxA.
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Figura 1. Biplot AMMI1 (IPCA1, 48,90%) para varidvel produtividade de gréos (kg ha‘l) de 20
gendtipos (G) de feijoeiro comum avaliados em oito ambientes (A) no municipio de Dourados/MS,
entre 2015 e 2019. Al: S2015-2; A2: S2016-3; A3: S2016-1; A4: S2017-2; A5: S2018-3; A6: S2018-

1; A7: S2019-2; A8: S2019-3. (1: 1 época: aguas; 2: 22 época: seca; 3: 32 época: inverno).

O biplot AMMI2 representa os dois primeiros IPCAs oriundos da decomposi¢éo
por valor singular da matriz dos efeitos da interacdo e é utilizado para realizar inferéncias
guanto aos padrdes da interacdo gendtipo x ambiente (Olivoto & Sari, 2018) Portanto, o
AMMI2 permite explorar a adaptabilidade especifica dos gendtipos de feijao (Zeleke &
Berhanu, 2016). Para o biplot AMMI2 (IPCAL vs. IPCA2) (Figura 2), a interpretacdo da
adaptabilidade dos genotipos em cada ambiente de cultivo foi realizada tomando como
base 0s sinais dos escores para genétipos e ambientes. Assim, quando estdo afastados da
origem e proximos entre si, com escores de mesmo sinal, mostram intera¢do positiva, 0
que evidencia adaptabilidade especifica e indica em qual época os gendtipos devem ser
preferencialmente cultivados (Duarte & Vencovsky, 1999).
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Figura 2. Biplot da AMMI2 (IPCAL1 vs IPCA2) para variavel produtividade de graos (kg ha‘l) de 20
genotipos (G) de feijoeiro comum avaliados em oito ambientes (A) no municipio de Dourados/MS,
entre 2015 e 2019. Al: S2015-2; A2: S2016-3; A3: DS2016-1; A4: S2017-2; A5: S2018-3; A6: S2018-
1; A7: S2019-2; A8: S2019-3. (1: 12 época: aguas; 2: 2% época: seca; 3: 32 época: inverno.

Por meio do AMMI2, os genotipos mais estaveis foram 9, 11, 5 e 6, tendo o
comportamento previsivel de acordo com variacbes ambientais (Figura 2). O 9 se
destacou apresentando a maior produtividade (1.022,49 kg ha) acima da média (959,16
kg hal), sendo o mais estavel e produtivo. Os gendtipos 5 e 6, apesar da alta estabilidade,
as produtividades ficaram abaixo da média, podendo ndo apresentar respostas positivas
as melhorias do ambiente. Entre os ambientes o A4 e A5 foram os mais estaveis para a
produtividade dos gendtipos.

A estabilidade de um dado genotipo determina, tambeém, a confiabilidade nos
parametros estimados de adaptabilidade (Keba, 2018; Moreno et al., 2021). O 9
apresentou alta adaptabilidade positiva ao ambiente A4. Os Gendtipos 7, 16 e 17,
demonstraram interacgao especifica positiva com os ambientes A2 e A5. O genotipo 1 e 3
com o A3. Os genotipos 16, 10, 12 e 14, evidenciaram interagdo com os ambientes A5 e
A8. Observa-se auséncia de adaptacdo dos gendtipos 19 e 20 com os ambientes A6 e A7

em ambos os biplots (marcadores apontando em dire¢Ges opostas).
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4.2.4 Método GGE-biplot

Para a método GGE-biplot, foram utilizados os dois primeiros componentes
principais (PC1 e PC2), derivados da decomposicdo dos valores singulares dos efeitos de
gendtipos (G) + interacdo (GxA). Estes, explicaram 72% da variacdo total para a
produtividade de gréos, indicando elevado nivel de confianca dos resultados obtidos por
esse método (Yan & Tinker, 2006). A porcentagem obtida neste trabalho esta dentro do
intervalo (58,74% - 85,10%) apresentado por outros autores avaliando gendtipos de feijdo
(Bassa et al., 2019; Igbal et al. 2021).

O primeiro componente principal (PC1) (41.47%), indica a adaptabilidade dos
genotipos, que é diretamente correlacionada com a produtividade, o segundo componente
principal (PC2) (30.58%), esta relacionado com a estabilidade fenotipica, em que os
gendtipos mais proximos de zero seriam 0s mais estaveis (Yan, 2011; Zelek & Berhanu,
2016).

Por meio do GGE biplot, pode-se realizar a estratificacdo dos ambientes com base
nos gendtipos superiores. No GGE Biplot “which-won-where” (quem vence onde), os
vetores (linhas vermelhas) que partem do centro do biplot, delimitam o grafico em setores.
O grafico também permite agrupar os ambientes avaliados em mega-ambientes, que
representa o conjunto entre os ambientes mais semelhantes entre si (Yan, 2011). Nos
veértices do poligono ficam localizados os genotipos mais distantes da origem do biplot,
esses sao classificados como mais responsivos aos estimulos do ambiente, podendo
apresentar baixou ou alto desempenho em um ou mais ambientes. Os geno6tipos alocados
no interior do poligono possuem menor responsividade.

Observa-se que os vértices do poligono foram delimitados pelos gendtipos 1, 20,
19, 6, 17 e 15 (Figura 3). Os gendtipos 1, 17 e 15 apresentaram bom desempenho
produtivo, consequentemente as maiores médias. Em contrapartida, os genotipos, 20, 19
e 6 apresentaram baixo desempenho, com as menores médias de produtividade.

O agrupamento dos ambientes alocados em uma mesma regido do poligono
respectivamente, configuram a formacdo de mega-ambientes. A andlise do grafico
indicou a existéncia de dois mega-ambientes: I) A5, A2, A4, A6e A7.1l) Al e A3 (Figura
3). Segundo Yan & Tinker (2006), um mega-ambiente pode ser definido como um grupo
de ambientes ou sub-regides correlacionadas positivamente, em que um genotipo ou um

grupo de gendtipos sdo especificamente adaptados e atingem melhor desempenho.
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Figura 3. GGE-biplot “which-won-where” para a variavel produtividade de gréos (kg ha'l) de 20
genotipos de feijdo comum avaliados em oito ambientes no municipio de Dourados/MS, entre 2015 e
2019. Ambientes: A1:S2015-2; A2:52016-3; A3:52016-1; A4:S2017-2; A5:52018-3; A6:52018-1;
A7:52019-2; A8:S2019-3. (1: 12 época: 4guas; 2: 2% época: seca; 3: 3% época: inverno).

O ambiente A8 demonstrou ser o mais divergente em relacdo aos demais, ficando
localizado de forma isolado no quadrante 1 do biplot. O A8 apresentou a menor média de
produtividade (719.38 kg ha) e foi classificado como desfavoravel pelo método de
Eberhart e Russell neste trabalho, desse modo, os genétipos (20, 19, 5, 12, 16, 14, 6 e 10)
alocados nesse ambiente foram os que apresentaram as menores médias de produtividade.
Os experimentos foram conduzidos sobre sistema de irrigacdo, contudo no periodo que
compreendeu esta safra (A8:52019-3) a fazenda experimental (local de implantacédo do
experimento) estava passando por manutencéo e o sistema de irrigacdo ficou prejudicado
durante o inicio do ciclo. A precipitacdo acumulada durante os 30 primeiros dias ap0s o
plantio (24/07/2019 a 24/08/2019), foi de apenas 9.2mm (Embrapa, 2021).

Em um contexto geral, para o bom desenvolvimento das plantas, a disponibilidade
de 4gua é um fator de suma importancia. Estudos realizados por Francisco et al. (2016) e
Vicosi et al. 2017, relataram a sensibilidade do feijdo ao estresse hidrico, principalmente
em virtude da baixa capacidade de recuperacdo apds a deficiéncia hidrica e sistema

radicular pouco desenvolvido.
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O gendtipo 1 se destacou sendo alocado no vertice do poligono do mega ambiente
I1, apresentando a maior média de produtividade dentre todos os genotipos avaliados,
onde trés (A1, A3 e A7) dos oito ambientes foram agrupados no setor 7 (Figura 3), sendo
considerado o gendtipo mais adaptado para esses ambientes. No setor 7, foram alocados
0S genotipos 1, 3, 2, 4 e 9 com as maiores médias de produtividade e alta responsividade,
com excecéo do 9.

Os genotipos 19 e 20 deram origem a vértices, contudo nenhum ambiente foi
contido em seus setores, demonstrando desempenho adverso em todos os ambientes, ou
seja, ndo demonstraram adaptacdo especifica nos ambientes avaliados neste trabalho.
Segundo Karimizadeh et al. (2013) quando geno6tipos ddo origem a vértices do poligono,
mas ndo contém nenhum ambiente agrupado, sdo considerados desfavoraveis aos grupos
de ambientes testados, tendo baixa produtividade.

O grafico GGE Biplot “média x estabilidade” (Figura 4), é definido pela média
das duas primeiras interagdes do componente principal de todos os ambientes de teste e,
consiste em uma ferramenta eficiente para a avaliacdo de gendtipos de feijdo em relacdo
aos aspectos de produtividade e estabilidade (Tolessa & Gela, 2014; Yan et al., 2007). A
linha verde continua com uma Unica seta, ¢ denominada “eixo do ambiente-médio”
(EAM), de modo que a seta aponta para 0S gendtipos que apresentaram maior
desempenho médio produtivo. A segunda linha verde continua, é perpendicular ao EAM,
e aponta para uma maior variabilidade (menor estabilidade) em qualquer direcdo, de
modo que, quanto maior o comprimento da linha verde pontilhada, mais instavel é o
gendtipo (Yan & Tinker, 2006). Além disso, ela permite a separacdo dos gendtipos que
estdo abaixo ou acima da média (Yan, 2011).

Em relacdo a produtividade de grédos, os genotipos com valores superiores a média
foram, em ordem decrescente, 1, 2, 4, 3, 15, 8, 9, 17 e 13 (Figura 4). Em contrapartida,
11, 10, 12, 5, 7, 18, 16, 20, 6, 14 e 19, foram 0s menos produtivos, com desempenho
inferior a média. Destaca-se 1 e 19 como sendo o de melhor e pior rendimento,

respectivamente, em relagdo aos vinte genotipos de feijdo em estudo.
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Figura 4. GGE-biplot média x estabilidade, para a variavel produtividade de graos (kg ha‘l) de 20
genotipos de feijoeiro comum avaliados em oito ambientes no municipio de Dourados/MS, entre 2015
e 2019. Ambientes: 1:52015-2; 2:S2016-3; 3:52016-1; 4:52017-2; 5:52018-3; 6:52018-1; 7:52019-2;

8:52019-3. (1: 12 época: aguas; 2: 2% época: seca; 3: 32 época: inverno).

Com relacdo a estabilidade dos gendtipos 11, 9, 10, 6 e 16 foram os mais estaveis,
respectivamente. Em contrapartida o gendtipo 17 foi o mais instavel, seguido do 20, 19,
3, 15 e 8 (Figura 4). De acordo com Yan e Tinker (2006), o gendtipo que detém um
melhor desempenho em termos de produtividade ndo € necessariamente 0 mais estavel.
No presente estudo isto pode ser observado no gendtipo 1, que apesar de ter obtido a
maior produtividade média de grdos, apresentou estabilidade relativamente baixa.

Fato corroborado por Sousa (2018) e Santos et al., (2019), que ao estudar a
adaptabilidade e estabilidade de feijoeiro, observaram que o genétipo de maior
produtividade também apresentou baixa estabilidade, indicando que seu desempenho
produtivo podera variar de acordo com as condigdes do ambiente. Ao considerar de
maneira simultanea a produtividade e a estabilidade, os genoétipos 9, 2 e 4, apresentaram-

Se como 0s mais estaveis e produtivos entre 0s gendtipos avaliados.
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De acordo com Yan (2011), o genotipo ideal deve apresentar tanto alta
performance produtiva quanto alta estabilidade fenotipica (Figura 5). Isso é representado
no biplot pela seta no sentindo positivo presente no centro dos circulos concéntricos.
Desse modo, 0s genotipos posicionados proximos ao centro dos circulos concéntricos sao
0s mais desejaveis (Zanela et al., 2019).

Os gendtipos 4 e 2 foram o0s que mais se aproximaram do gendtipo de feijoeiro
ideal, em termos de alta produtividade de grdos e alta estabilidade fenotipica, neste
conjunto de dados (Figura 5). Observa-se também que os gendtipos 19, 20, 14 e 6,

mostraram-se com o pior desempenho e se colocam como 0s mais distantes do gendtipo

ideal.
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Figura 5. GGE-biplot da estimativa do genétipo ideal em relacdo a produtividade de gréos (kg ha‘l) de
20 genotipos de feijdo comum avaliados em oito ambientes no municipio de Dourados/MS, entre 2015
e 2019. Ambientes: 1:52015-2; 2:52016-3; 3:52016-1; 4:S2017-2; 5:52018-3; 6:52018-1; 7:52019-2;

8:52019-3. (1: 12 época: aguas; 2: 2% época: seca; 3: 3% época: inverno).
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Para o GGE Biplot “discriminativo x representativo” (Figura 6), 0S ambientes de
teste ideais para identificacdo e selecdo de gendtipos superiores devem ser tanto
discriminativos como representativos (Santos et al., 2017). Os ambientes que apresentam
0s vetores mais longos sdo os mais discriminativos, em contrapartida, aqueles que
apresentam vetores mais curtos séo menos discriminantes, fornecendo pouca ou nenhuma
informacdo sobre os gendtipos, podendo ser descartados como ambiente teste (Yan,
2016). Dessa forma, os ambientes A6, A3 e Al, foram os mais discriminantes em relagédo
aos demais ambientes. Um ambiente de teste € mais representativo, quando apresenta um
menor angulo com EAM (linha que passa pelo ambiente médio e a origem biplot), ao qual

se enquadram os A8, A5 e A7.
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Figura 6. GGE-biplot discriminativo x representativo para a variavel produtividade de graos (kg ha‘l) de
20 genotipos de feijdo comum avaliados em oito ambientes no municipio de Dourados/MS, entre 2015
e 2019. Ambientes: 1:52015-2; 2:52016-3; 3:52016-1; 4:5S2017-2; 5:52018-3; 6:52018-1; 7:52019-2;

8:52019-3. (1: 12 época: aguas; 2: 2% época: seca; 3: 3% época: inverno).
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Ambientes discriminativos e representativos, sdo Uteis para selecionar gendtipos
com adaptacdo especifica a um ambiente, como exemplo, 0 A7 que se enquadra nos
preceitos. Ambientes discriminativos, mas néo representativos, como 0 A6, A1, sdo Uteis
para a selecdo de genotipos especificamente adaptados em mega-ambientes, ou para
identificacdo de gendtipos instaveis se 0 ambiente teste for um Gnico mega-ambiente. Por
outro lado, ambientes ndo discriminativos e ndo representativos podem ser descartados,
pois ndo sdo Uteis em redes de experimentos (Yan & Tinker, 2006). Esse método tem a
vantagem de fazer essa diferenciacdo entre os ambientes e proporcionar melhor resultado

ao caracterizar os ambientes (Yamamoto, 2018).

4.2.5 Método de WAASB e WAASBY

O gréfico das predicbes BLUP permite um processo de selecdo de facil
interpretacdo, com os marcadores azuis e vermelhos representando os genotipos que
tiveram BLUP acima e abaixo das médias, respectivamente (Figura 7).

Os gendtipos 1, 2 e 4 se destacaram por apresentarem as maiores médias de
produtividade de gréos preditas pelo BLUP entre os 20 gendtipos testados (Figura 7). Os
gendtipos 15, 9, 17, 3, 8 e 11 demonstraram um bom desempenho, acima da média geral,
contudo, com uma alta similaridade de produtividade entre si. Os gendtipos, 6, 19, 14,

16, 18 e 20, tiveram as menores médias preditas.
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Figura 7. Produtividade média de grdos preditas (BLUP) para 20 gendtipos de feijoeiro comum.
Barras de erro horizontais representam o intervalo de confianga de 95% da previsdo considerando um
teste t bicaudal.
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O WAASB biplot, explica a estabilidade com base em todas as pontuacdes do
IPCA, ao contrario do AMMI que considera dois ou trés (IPCAs) (Figura 8). Desse modo,
0 WAASB considera a variagdo total da interacdo GxA na identificacdo dos genotipos
estaveis. Gendtipos com valores WAAS zero ou préximos de zero sdo considerados como
0 mais estaveis (Olivoto et al., 2019b). Contudo, 0s gendtipos ideais para cultivo seriam
aqueles com valor WAASB zero ou proximo de zero e valor de produtividade acima da
média geral.

De acordo com Olivoto et al. (2019a) o indice de WAASB permite a quantificacdo
da estabilidade genotipica e a identificacdo de grupos de genotipos com diferentes
padrdes de estabilidade e desempenho médio. Por meio do biplot de WAASB o0s
gendtipos foram organizados em quatro quadrantes que representam as classes de

gendtipos/ambiente para a interpretacdo conjunta de desempenho e estabilidade.
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Figura 8. Biplot de WAASB para a produtividade de graos de 20 genotipos de feijoeiro comum avaliados
em oito ambientes no municipio de Dourados/MS, entre 2015 e 2019. Gen: geno6tipos; Env: ambientes.
1:52015-2; 2:52016-3; 3:52016-1; 4:S2017-2; 5:S2018-3; 6:52018-1; 7:52019-2; 8:52019-3. 1: 1@
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O quadrante Il e 1V (lado direito da linha divisoria) englobaram os ambientes que
possibilitaram a melhor expressdo e desempenho produtivo dos gendtipos (acima da
média) (Figura 8). No segundo (II) quadrante, sdo incluidos genotipos altamente
produtivos, contudo instaveis (alto valor de WAASB). Os ambientes incluidos neste
quadrante merecem atencdo, pois, além de proporcionarem grandes magnitudes da
variavel resposta, apresentam uma boa capacidade de discriminagdo dos gendtipos
(Koundinya et al., 2021). Desse modo, foram incluidos os ambientes 6 e 7, aos quais se
enquadraram os gendtipos 9, 15 e 8, que podem ser altamente responsivos sob condicdes
favoraveis.

Os genotipos do quarto (IV) quadrante tém produtividade acima da média e
amplamente adaptado (menor valores de WAASB). Os ambientes incluidos neste
quadrante, podem ser considerados produtivos, mas com baixa capacidade de
discriminacdo. O quadrante IV englobou o ambiente 1 e os genotipos 1, 2, 4, 17,3 e 11.
O gendtipo 11 ficou localizado préximo a linha divisoéria do quadrante 1V e Ill, 0 que
condiz com os resultados da figura, em que este ficou entre o limite da média geral.

O primeiro (I) quadrante incluiu os ambientes 4 e 2, sendo considerados 0s mais
instaveis e com produtividade abaixo da média geral, enquadrando os gendtipos 20, 10,
18, 5, 7 e 19. No terceiro (I11) quadrante, foram englobados os ambientes 3, 5 e 8, e 0s
genodtipos 13, 14, 16 e 6. Os ambientes incluidos podem ser considerados pouco
produtivos e com baixa capacidade de discriminacdo, e 0s gendtipos contidos também
apresentam baixo desempenho e sdo adaptados a ambientes desfavoraveis. Dessa
maneira, que estes dois tltimos quadrantes, enquadraram os ambientes e genotipos abaixo
da média geral de produtividade de gréos (lado esquerdo do grafico)

Singamsetti et al. (2021), Koundinya et al (2021), e Olivotto et al. (2019b),
estudando a interacdo GxA com as culturas do milho, mandioca e aveia, respectivamente,
relataram que o método WAASB biplot por meio da organizacdo dos quadrantes,
apresentou facilidade e boa precisdo na identificacdo de gendtipos ide6tipos ao considerar
variacdo total da interagcdo GxA.

O indice WAASBY (razdo WAASBJ/GY) é baseado em um modelo de efeitos
mistos, ou mesmo em uma estrutura de modelo de efeitos aleatorios, que pesa entre
produtividade media dos graos (GY) e a estabilidade (Figura 9). Permite assim a analise
dos gendtipos em rankings e 0 quanto 0s mesmos variam em resposta aos pesos atribuidos
ao desempenho (GY) e a estabilidade (indice WAASB) (Olivoto et al., 2019a, Sellami et
al., 2021).
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Figura 9. Valores estimados da média ponderada da estabilidade (WAASB) e desempenho médio (YY)
(WAASBY) para 20 genétipos de feijoeiro comum para produtividade de graos e estabilidade.

O WAASBY assume valores no intervalo 0—100, sendo 100 atribuido ao ide6tipo,
ou seja, 0 gendtipo mais estavel e com o melhor desempenho médio dentre os
considerados nos ambientes de teste (Olivoto et al., 2019b). O peso atribuido aos valores
de intervalo no presente estudo foi de 50:50. Valores corroboram com os atribuidos por
Sharifi et al (2020) ao analisar a estabilidade de 10 gendtipos de arroz, pois remete igual
importancia para o desempenho do gendétipo em relacdo ao desempenho produtivo de
gréos e a estabilidade.

Os genotipos que apresentaram os maiores valores de indice WAASBY foram 2
(83), 4 (78), 3 (75), 8 (72) e 17 (70) (Figura 9). Esses combinam, simultaneamente, alto
desempenho e estabilidade de rendimento. Os genotipos 2 e 4 também se destacaram no
biplot de WAASB, pois se enquadraram no quadrante IV de produtividade acima da
média e ampla adaptacgéo (Figura 8), e apresentaram as maiores medias de produtividade
de gréos preditas pelo BLUP (Figura 7).

Os indices de WAASB e WAASBY combinam as ferramentas graficas do AMMI
e a precisao preditiva do BLUP para anélise de estabilidade. Os resultados obtidos por
meio do uso desses indices tem se mostrado altamente eficazes e de facil interpretacao

para a selecdo e recomendacdo de genotipo superiores, além de identificar grupos com
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desempenho médio e estabilidade semelhantes, como exemplo, nos trabalhos com as
culturas da aveia (Olivoto et al., 2019b; Santos & Marza, 2020), lentilha (Sellami et al.,
2021), arroz (Mohaddesi et al., 2020; Sharifi et al., 2020), gréo de bico (Hussain et al.,
2021), soja (Nataraj et al., 2021), trigo (Karimizadeh e al., 2021) e milho (Singamsetti et

al., 2021), entre outros.

4.2.6 Método MHPRVG via REML/BLUP

Por método REML/BLUP foram estimados os componentes de variancia (REML
individual) dos efeitos aleatdrios para 0 conjunto de genotipos e ambientes avaliados
(Tabela 9). Em func@o do maior ou menor grau de adaptabilidade/estabilidade genética
dos individuos, a variancia da interacdo gendétipos versus ambientes pode inflacionar a
expressdo fenotipica de um carater (Bastos et al. 2007). Essa medida quantifica a fracdo
da variacdo total devido a interacdo GXxA.

O valor fenotipico corresponde aos valores obtidos nas avaliacbes de campo, que
sdo influenciadas pelo efeito genotipico, efeito do ambiente e da interagdo entre genotipos
e ambientes. Nesse Ultimo, o somatdrio da variancia genotipica, da variancia residual
entre parcelas e da variancia da interacdo GxA resulta na variancia fenotipica individual
(Carvalho et al., 2016). Os pressupostos dos efeitos das contribuicBes da variancia
fenotipica total, indicaram que a variancia genotipica (Vg) correspondeu a 6,74%,
variancia ambiental (Ve) a 31,65% e a variancia da interagéo (Vint) a 61,61% (Tabela 9).

Tabela 9. Estimativa de componentes de variancia via REML referente a produtividade
de gréos (kg hal) de 20 genoétipos de feijoeiro comum avaliados em oito ambientes no
municipio de Dourados/MS, entre 2015 e 2019.

Pardmetros Estimativa
Variancia genotipica (Vg) 4133.37
Variancia interacdo GXA (Vint) 37817.64
Variancia residual (Ve) 19426.10
Variancia fenotipica (Vs) 61377.12
Herdabilidade individual no sentido amplo (k%) 0.06+-0.03
Herdabilidade média (h%mg) 0.42
Acuracia da selecéo de gendtipos (rqg) 0.65
Correlacdo genotipica do desempenho em varios ambientes (rgioc) 0.09
Coeficiente de determinagéo dos efeitos da interacdo GxA (R2%xa) 0.61
Coeficiente de variacdo Genotipica (CVgi%) 6.70
Coeficiente de variacdo Residual (CVe%) 14.53

Média geral (kg ha™) 959.16
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Altas magnitudes (Vint) indica que a interagdo genotipos versus ambientes exerce
grande influéncia no valor fenotipico (Maia et al., 2009). Resultados com magnitudes
semelhantes foram observados, por Pereira et al, (2014), Rocha et al. (2017) e Souza et
al. (2020) em estudos com diferentes gendtipos de feijao, via modelos mistos, constatando
variancia da interacdo acima de 60% da variancia fenotipica individual.

A herdabilidade com base em médias dos genétipos (h’mg) é estimada quando se
utilizam médias dos blocos como critério de avaliacdo e/ou selecdo (Resende, 2007).
Verificou-se uma baixa herdabilidade (42%) (Tabela 9),confirmando que a produtividade
de grdos, é uma caracteristica de heranca complexa, influencianda por um conjunto de
genes, e sendo significativamente influenciada pelas caracteristicas edafocliméticas de
cada ambiente.

A herdabilidade individual no sentido amplo (h?%) foi estimada em 0,06 + 0,03.
Este parametro se refere ao valor genotipico livre da interacdo GxA e explora toda a
variancia genética entre os genoétipos de feijdo. A magnitude do desvio registrado (0,06)
ndo permitiu que a estimativa assumisse o valor zero, o que seria favoravel. Torres et al.
(2016) e Souza et al. (2020) encontraram magnitudes de h?y semelhantes as observadas
no presente estudo.

O coeficiente de variacdo experimental (CVe%) foi de 14,53% (Tabela 9), sendo
esse valor considerado satisfatdrio e coerente aos encontrados por Domingues et al., 2013
e Pereira et al. (2018) com a cultura do feijoeiro. O valor do coeficiente de variacdo
genotipico (CVy;) atingiu 6,70%, indicando que uma fracdo mediana da variancia genética
faz parte da variacgdo fenotipica total.

Desse modo, 0 CVgi quantifica a magnitude da variacdo genética disponivel para
selecdo (Carvalho et al., 2016). Resultados semelhantes de CVgi também foram relatados
por Souza et al (2018) com a feijdo comum e Torres et al. (2016) e Rocha et al. (2017)
com feijao-caupi avaliados a multiplos ambientes. A avaliacdo conjunta dos parametros
CVe e CVq é de grande relevancia para programas de melhoramento baseados na selecao,
uma vez que tem efeito direto na precisao seletiva, que é refletida na acurécia da selecéo
genotipica (rgg) (Resende & Duarte, 2007). A acuracia (rqg) apresentada foi de 67%, o que
indica uma qualidade experimental satisfatéoria, conferindo credibilidade na selecdo de
gendtipos superiores quanto ao carater produtividade de graos em feijao comum.

A correlagdo genotipica média do desempenho dos genotipos nos ambientes
(rgioc), indica a confiabilidade do ordenamento dos melhores gendtipos de feijdo comum

nos diversos ambientes testados. No presente trabalho, o valor obtido (rgioc) de 9% indicou
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que a interacdo do tipo complexa foi predominante neste experimento. O coeficiente de
determinacdo dos efeitos da interacdo genotipo x ambiente (R2cxa) (61%), informa o
quanto da varidncia fenotipica foi explicada pela interacdo GxA, confirmando a
ocorréncia da interacdo do tipo complexa, favorecendo a selecdo de gendtipos de
adaptacdo mais especifica, e, consequentemente, a ocorréncia de alteracdes significativas
no ordenamento dos gendtipos.

Os trés geno6tipos mais produtivos considerando os oito ambientes, foram o1, 2 e
4, apresentando as melhores estimativas de ganho com a selecdo em todos os ambientes
(Anexo 2). Os ganhos genéticos obtidos com a selecdo dos referidos genotipos foram
96%, 79% e 70%, respectivamente. O método de modelos mistos penaliza os valores
genotipicos preditos. Sendo assim, 0 mesmo comportamento das médias genéticas (pu +
g) da produtividade de grdos é esperada, quando os gendétipos supracitados forem
utilizados em ambientes com caracteristicas similares ao padrao deste estudo (Carvalho
etal., 2016; Torres et al., 2016 e Rocha et al., 2017).

O método da média harmonica do desempenho relativo dos valores genéticos
(MHPRVG), realiza a selecdo simultanea quanto a produtividade, a estabilidade e a
adaptabilidade dos genotipos, ndo conferindo contudo, informacg6es sobre os ambientes
de cultivos (Santos et al., 2016) (Tabela 10).

Ao comparar os resultados do método MHPRVG (Tabela 10) com a médias de
valores genotipicos (V) (anexo 2), nota-se que ndao houve alteracdo no ordenamento dos
trés primeiros genotipos colocados. Indicando que os respectivos genotipos de feijoeiro
apresentaram adaptabilidade e estabilidade fenotipica em meio aos oito ambientes
analisados, além de possuirem alta produtividade de grdos, possibilitando a manutencéo
dessa caracteristica frente a ambientes diversos. Esses resultados corroboram com os de
Souza et al (2018), Santos et al. (2016) e Rocha et al. (2017), Carvalho et al. (2016), que
verificaram a manutencdo no ordenamento de geno6tipos de feijdo comum, feijdo caupi e
algodoeiro respectivamente, pelos métodos do valor genotipico para a média dos anos (p*
+¢") e MHPRVG.
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Tabela 10. Adaptabilidade e estabilidade dos valores genotipicos (MHPRVG) preditos
pela analise REML/BLUP referente a produtividade de grdos (kg ha*) de 20 gendtipos
de feijoeiro comum avaliados em oito ambientes no municipio de Dourados/MS, entre
2015 e 2019.

Ordem Genotipo  MHPRVG*MG
1 1 1129.23
2 2 1069.00
3 4 1040.11
4 9 994.56
5 15 976.62
6 8 973.45
7 17 971.23
8 3 970.27
9 11 949.69
10 12 948.15
11 5 931.30
12 13 927.44
13 10 905.66
14 7 898.19
15 16 868.27
16 14 856.91
17 18 854.72
18 20 828.57
19 6 825.32
20 19 817.07

5.3 Consideracdes entre os métodos de adaptabilidade e estabilidade utilizados

De maneira resumida e de acordo com cada método de forma individual, os
gendtipos foram classficados das seguintes formas: o método Eberhart e Russell
considerou como idedtipos os gend6tipos 9 e 11. Lin e Binns destacou os 1 e 2 com ampla
estabilidade e adaptabilidade a ambientes favoraveis. Para AMMI o 2, 4 e 9 foram o0s
mais produtivos e estaveis. Pela método GGE os ideotipos foram 4 e 2, contudo o 9 foi
considerado o0 mais estadvel. De acordo com o WAASBY o0s genotipos 2, 4 e 3
apresentaram 0s melhores indices conjuntos de produtividade e estabilidade. O
MHPRVG selecionou 0 1, 2, 4 e 9, simultaneamente quanto a produtividade, estabilidade

e a adaptabilidade.
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Tabela 11. Classificacdes de 20 gendtipos de feijoeiro comum com base na produtividade
média de grdos (kg ha) e nos parametros de estabilidade e adaptabilidade de diversos
métodos de analise. Avaliacdo em oito ambientes no municipio de Dourados/MS, entre
2015 e 2019.

Genodtipos Prod.! E&R? L&B® AMMI GGE WAASBY MHPRVG

1 1° 13° 1° 5° 3° 6° 1°
2 2° 3° 2° 1° 1° 1° 2°
3 7 16° 7° 8° 4° 3° 8°
4 3° 11° 3° 2° 2° 2° 3°
5 12° 9° 12° 11° 13° 11° 11°
6 20° 6° 19° 20° 18° 14° 19°
7 14° 5° 14° 13° 14° 17° 14°
8 8° 14° 6° 7° 6° 4° 6°
9 5° 1° 4° 3° 7° 15° 4°
10 13° 4° 13° 12° 11° 12° 13°
11 9° 2° 9° 4° 10° 18° 9°
12 11° 7° 11° 9° 12° 7° 10°
13 10° 8° 19° 10° 9° 16° 12°
14 18° 18° 18° 17° 19° 20° 7°
15 4° 12° 5° 5° 5° 9° 5°
16 17° 10° 16° 16° 16° 13° 15°
17 6° 19° 8° 6° 8° 5° 7°
18 16° 15° 15° 15° 15° 10° 17°
19 19° 20° 20° 19° 20° 19° 20°
20 15° 17° 17° 14° 17° 8° 18°

Prod'.: produtividade média de grdos; E&R?: classificacio de acordo o método de Eberhart e Russell
(1966); L&BS3: classificacdo de acordo o método de Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998).

De forma unanime, na comparagédo conjunta entre os métodos, os genotipos 2 e 4
se classificaram na primeira e segunda colocacgdo, respectivamente, em termos de
estabilidade e produtividade para ambientes favoraveis, pelo método de AMMI, GGE-
biplot e WAASBY (Tabela 11). Indicando que estes métodos tendem a classificar
como mais estaveis e adaptaveis os gendtipos mais produtivos (Oda et al., 2019; Sousa
et al., 2020). Para Lin e Binns, MHPRVG e a classificacdo de produtividade, os
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genaotipos que se destacaram foram 1 (1°) e 2 (2°). No entanto, quando se compara
com a classificacéo de Eberhart e Russell, os 9 e 11 ocuparam as respectivas posi¢oes,
apresentando a maior dissimilaridade no ordenamento entre os métodos.

O genotipo 19 foi considerado o0 mais instavel e com a menor produtividade (20°
posicao) de forma concordante por Eberhart e Russell, Lin e Binns, GGE e MHPRVG.
Para os demais métodos, o mesmo também foi classificado com desempenho inferior em
relacdo aos demais gendtipos, ficando na 192 posicao.

De modo geral, os seis métodos de adaptabilidade e estabilidade utilizadas no
presente estudo, apresentaram certas similaridades em seu ordenamento/classificacdo dos
20 genotipos de feijoeiro comum nos oito ambientes avaliados (Tabela 11). O método Lin
e Binns (1988) com decomposicéo, apresentou similaridade de 0.4 (escala 0 a 1) na ordem
de classificacdo e caracterizacdo dos genétipos com o método de GGE-biplot (8
classificagbes: genotipos 7, 8, 15, 16, 17, 18, 19 e 20) e MHPRVG de 0.45 (9
classificacbes: gendtipos 1, 3, 6, 7, 8, 9, 10, 15 e 19). Em contrapartida, ndo houve
igualdade em nenhuma das classificagdes quando comparado com o método de
WAASBY.

A similaridade entre os métodos de Lin e Binns, GGE-biplot e MHPRVG,
foram relatadas em diferentes trabalhos, como exemplo, por Yamamoto et al. (2021)
com a cultura do milho; Silva et al., (2021) trigo; Melo et al. (2018) com feijéo, entre
outros.

O método de Lin e Binns (1988) é baseado em estatistica ndo paramétrica, na qual
0 genotipo é comparado a performance maxima em cada ambiente. O Método de
MHPRVG conduz a resultados semelhantes aos obtidos pelos métodos descritos por Lin
e Binns (1988) e Annicchiarico (1992). Contudo, métodos como o de Lin e Binns
fornecem resultados que ndo sdo interpretados diretamente como valores genéticos e,
portanto, ndo permitem computar o ganho genético no carater composto pela
produtividade, estabilidade e adaptabilidade (Carbonel et al., 2007; Santos et al., 2016;
Silva et al., 2021).

O GGE-biplot considera o efeito principal multiplicativo de gendtipo mais a
interacdo genotipo e ambiente. De modo geral, 0 CP1 esté correlacionado com o efeito
do genotipo, sendo possivel alta preciséo na visualizagao grafica do escore. Assim, 0 seu
emprego possibilita inferéncias quanto ao desempenho dos materiais genéticos e aos

ambientes, com facilidade na visualizacdo dos dados (Yan et al., 2000).
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O método AMMI-biplot, apresentou similaridade (0.25), com os métodos de
GGE-biplot (5 classificagbes: gendtipos 2, 4, 15, 16 e 18) e WAASBY (5 classificacdes:
genotipos 2, 4, 5, 10 e 19), e apenas 3 classificagfes semelhante ao MHPRVG (Tabela
12). Os indices do WAASBY combinam as ferramentas graficas do AMMI e a precisao
preditiva do BLUP para andlise de estabilidade, sendo uma importante ferramenta.

O método AMMI-biplot separa o efeito do gen6tipo e do ambiente da interacéo
GxA e 0 GGE-biplot considera simultaneamente a selecdo de plantas com base no
gendtipo e na GXA. Yan et al. (2007) e Yamamoto et al. (2021), afirmam que esses dois
ultimos efeitos devam ser considerados simultaneamente para a selecdo de genotipos
superiores, ja que melhoristas buscam entender o desempenho do gendtipo associado a
interacdo GXA,

Em relacdo as distingbes do AMMI guanto as estimativas de ranqueamento via
MHPRVG (REML/BLUP), Bornhofen et al. (2017) também relatou diferencas nas
classificagbes, corroborando com as diferenciagdes no ordenamento dos genotipos
testados no presente estudo.

De maneira geral, Eberhart e Russell, apresentou a maior discrepancia e a menor
concordancia (0.05) na ordenacdo dos genotipos em comparativos com 0s demais
métodos, principalmente em relagdo ao método AMMI, WAASBY e MHPRVG (1
classificacdo). A alta dissimilaridade pode ser atribuida devido aos métodos utilizarem
diferentes critérios de adaptabilidade e estabilidade. Eberhart e Russell (1966) utiliza
regressao linear simples; o AMMI-biplot faz o uso da analise multiplicativa dos efeitos
da interacdo GxA; MHPRVG se baseia em valores genotipicos preditos via metodologia
de modelos mistos; e 0 WAASBY realiza a ponderagdo entre desempenho médio e a
estabilidade.

O método de Eberhart e Russell, é indicado com o intuito de informar sobre o
comportamento de cada genétipo, de acordo com a melhoria ambiental. Caso contrério,
0 modelo de regresséo linear para estimar a estabilidade pode n&o ser apropriado. O
método de regressdo linear simples pode ser substituido por outros métodos mais
informativos como, exemplo, 0o AMMI-biplot, GGE-biplot, WAASBY e MHPRVG.
Observa-se que WAASBY se manifestou de maneira distinta dos métodos de MHPRVG
(REML/BLUP) e Lin e Binns. Apesar dos gendtipos possuirem mesma base genética,
WAASBY realiza a predigdo por um modelo linear misto para quantificar a estabilidade

de cada genotipo.
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O uso de métodos de adaptabilidade e estabilidade com diferentes célculos
estatisticos, funciona como estratégia para obter maior confianga para avaliar a
classificacdo dos genotipos de acordo com a caracterizacdo de cada método, com o
propdsito de realizar a selecdo de genotipos superiores, para posterior recomendacédo de
cultivos em diferentes condi¢cGes ambientes e areas produtivas do pais (Vasconcelos et
al., 2015; Yamamoto et al., 2021).

5. CONCLUSOES

De maneira geral, os métodos de adaptabilidade e estabilidade utilizados
apresentam similaridades no ordenamento dos genotipos.

O método de Eberhart e Russell, apresentou a maior discrepancia sobre o
ordenamento dos gendtipos em relagdo aos demais métodos.

Os métodos de Lin e Binns modificado por Carneiro (1998), GGE-biplot e
MHPRVG, apresentaram as maiores similaridades nas classificacdes dos genotipos.

O método de WAASBY mostrou uma importante ferramenta, combinando boa
precisdo e facilidade de interpretacdo dos dados.

Os gendtipos 1, 2, 4 e 9 apresentaram 0s melhores parametros de adaptabilidade
e estabilidade pelos métodos utilizados.

Os gendtipos 2 e 4 se destacaram por reunir adaptabilidade e estabilidade
fenotipica aliada a produtividade, sendo recomendados para as condi¢fes de cultivo da
regido de Dourados/MS.
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7. ANEXOS

Anexo 1. Anélise de solo (00-20cm) referente a area do experimento localizado na

Fazenda Experimental da UFGD em Dourados/MS. Amostra realizada pelo laboratério



de analise de solo da
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Universidade Federal da Grande Dourados (UFGD) em

Dourados/MS.
Analiticos Valor Interpretacdo
pH (CaCly) 5.28
pH (H20) 5.95
P (mg/dm3) 7.75
K (mg/dm3) 0.43 Médio
Ca (cmolc/dm3) 4.07 Médio
Mg (cmolc/dm3) 1.60 Médio
Al+H (cmolc/dm3) 2.96 Médio
CTC (cmolc/dmsd) 15.39 Alta
SB (cmolc/dms3) 6.10 Média
Valor V (%) = V1 67.32 Médio
m.0% (g/dm3) 29.24 Alta
Granulometria %
Areia 22.50
Silte 18.75
Argila % 58.75
Classificacdo do solo Tipo 3

Anexo 2. Meédias de valores genotipicos (V) referente a produtividade de gréos (kg ha

1y de 20 gendtipos de feijoeiro comum avaliados em oito ambientes no municipio de
Dourados/MS, entre 2015 e 2019.

Ordem Genotipo

1 2 3 4 Média dos
ambiente
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1 1 1550.74 1071.17  1556.52 824.86 1055.56
2 2 1333.84 931.4 1234.39  799.24 1021.90
3 4 905.68 1054.37  1347.15 869.45 1010.56
4 15 819.89 925.17 773.58  875.45 986.31
5 9 1300.03 1047.24 82853  829.46 986.23
6 17 840.69 1446.55 762.64 770.27 985.34
7 3 1304.86 856.95 1446 778.18 980.91
8 8 853.31 1032.15  825.82  759.95 980.83
9 11 1110.62 911.47 838.63 743.83 962.48
10 13 841.06 914.21 785.31  901.08 956.8
11 12 1253.53 962.44 865.45 706.82 954.75
12 5 1126.91 848.08 917.64 768.03 951.62
13 10 1241.05 833.17 763.19 596.9 943.97
14 7 1033.05 928.15 746.63  671.33 935.03
15 20 1455.12 77177 758.11 693.64 918.84
16 18 660.8 77177 876.71 776.37 918.34
17 16 883.45 983.12 805.04 801.18 914.51
18 14 922.39 1013.37 838.54 707.39 911.79
19 19 1352.8 750.12 840.64 559.05 907.01
20 6 896.73 814.55 752.46 578.67 900.51
CAPITULO 2
Ordem  Genotipo 5 6 7 8 Média dos
ambientes
1 1 913.22 1283.14 1430.97 695.68 1055.56
2 2 750.6 1416.87 1508.35 774.37 1021.9
3 4 810.56 1305.05 1575.94 686.47 1010.56
4 15 861.13 1589.43 1556.49 737.66 986.31
5 9 770.01 1283.49 1438.64 737.66 986.23
6 17 832.68 1539.98 1176.53 752.85 985.34
7 3 733.73 961.96 1313.62 650.84 980.91
8 8 849.55 1694.47 1262.28 767.17 980.83
9 11 750.49 1056.54 1595.65 722.87 962.48
10 13 738.86 1283.68 1522.59 645.92 956.8
11 12 791.31 1074.45 1156.38 787.27 954.75
12 5 803.86 832.88 1475.82 770.76 951.62
13 10 823.64 1186.89 1276.76 691.15 943.97
14 7 815.05 1253.5 1154.36 657.35 935.03
15 20 686.85 640.53 1274.38 701.32 918.84
16 18 787.32 1038.42 1329.82 769.49 918.34
17 16 737.87 928.45 1070.44 697.97 914.51
18 14 856.14 780.44 1063.15 679.57 911.79
19 19 830.43 690.75 936.08 819.11 907.01
20 6 737.87 850.06 1298.19 739.58 900.51

DIVERGENCIA GENETICA ENTRE GENOTIPOS DE FEIJOEIRO COMUM

CULTIVADOS NA REGIAO CENTRO SUL DE MATO GROSSO DO SUL
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RESUMO

Em programas de melhoramento genético do feijoeiro, um dos aspectos mais importantes
se da na escolha dos genitores que participardo dos cruzamentos, para que se obtenha uma
populacéo de base genética ampla. Os esfor¢os devem ser concentrados nas combinacdes
entre 0s genodtipos mais divergentes e promissores, aumentando as chances de obtenc¢éo
de linhagens superiores nas geracdes segregantes. Dessa forma, este trabalho teve como
objetivo, estimar a divergéncia genética entre 20 genoétipos de feijoeiro comum e
identificar parentais promissores para processo de hibridacdo, por diferentes métodos e
avaliar o relacionamento dos agrupamentos; e identificar os caracteres de maior
contribuicdo para a dissimilaridade genética. Foram conduzidos oito experimentos entre
os anos de 2015 e 2019 em éarea de campo, na fazenda experimental da Universidade
Federal da Grande Dourados, em Dourados/MS. Vinte gendtipos de feijoeiro comum
foram instalados no delineamento em blocos casualizados, com trés repeticdes. Foram
realizadas as anélises de divergéncia genética com base na média dos 20 gendtipos nos
oito ambientes, por meio dos métodos de Tocher, dispersdo grafica das variaveis
candnicas, e mapas auto-organizaveis de Kohonen, e estimada importancia relativa dos
caracteres. Evidenciou-se a existéncia de variabilidade genética entre os gendtipos em
estudo. De forma geral, os métodos de agrupamentos apresentaram semelhancas para
representar a divergéncia genética entre os genoétipos avaliados. Os métodos de Tocher e
Kohonen, apresentaram a maior concordancia entre si para 0s agrupamentos. Os
gendtipos mais divergentes e potenciais identificados foram o 1, 6 e 19, podendo ser
indicadas como genitoras em futuros processos de cruzamentos artificiais. Os caracteres
que apresentaram a maior contribuicdo relativa para a divergéncia e diferenciacdo dos
genotipos foram a produtividade, massa de cem grdos e nimero de vagens por planta.

Palavras chaves: Phaseolus vulgaris L.; dissimilaridade genética; métodos de
agrupamento; mapas auto-organizaveis de Kohonen.

SILVA, P. C. Genetic divergence between common bean genotypes cultivated in the
south Central region of Mato Grosso do Sul. Tese (Doutorado em Agronomia) -

Universidade Federal da Grande Dourados, Dourados-MS.
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ABSTRACT

In common bean breeding programs, one of the most important aspects is the choice of
parents who will participate in the crosses, in order to obtain a population with a broad
genetic base. Efforts should be concentrated on combinations between the most divergent
and promising genotypes, increasing the chances of obtaining superior lines in
segregating generations. Thus, this work aimed to estimate the genetic divergence
between 20 common bean genotypes and to identify promising parents for the
hybridization process, by different methods and to evaluate the relationship of the
clusters; and to identify the characters with the greatest contribution to the genetic
dissimilarity. Eight experiments were conducted between 2015 and 2019 in a field area,
at the experimental farm of the Federal University of Grande Dourados, in Dourados/MS.
Twenty common bean genotypes were installed in a randomized block design, with three
replications. Genetic divergence analyzes were performed based on the average of the 20
genotypes in the eight environments, using Tocher's methods, graphic dispersion of
canonical variables, and Kohonen's self-organizing maps, and estimated relative
importance of characters. The existence of genetic variability among the genotypes under
study was evidenced. In general, the clustering methods showed similarities to represent
the genetic divergence between the evaluated genotypes. The Tocher and Kohonen
methods showed the highest agreement among themselves for the clusters. The most
divergent and potential genotypes identified were 1, 6 and 19, which could be indicated
as parents in future processes of artificial crosses. The characters that presented the
greatest relative contribution to the divergence and differentiation of the genotypes were
productivity, mass of one hundred grains and number of pods per plant.

Keywords: Phaseolus vulgaris L; genetic dissimilarity; cluster methods; self-organizing
maps of Kohonen.

1. INTRODUCAO
Em programas de melhoramento genético de plantas, um dos aspectos mais
importantes se da na escolha dos genitores que participardo dos cruzamentos, para que se
obtenha uma populacéo de base genética ampla na qual a sele¢do atuard. O melhoramento

do feijoeiro baseia-se, principalmente, na hibridagéo de cultivares e linhagens superiores,
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para a obtencdo de populacgdes segregantes, sendo de grande importancia o conhecimento
da dissimilaridade entre os genitores para a indicacdo dos cruzamentos, visando
maximizar a heterose e a possibilidade de ocorréncia de segregagdo em recombinac6es
(Boréem & Carneiro, 2015; Correa & Gongalves, 2012; Cruz et al., 2014).

Para a determinacdo da divergéncia genética, podem ser utilizados métodos
biométricos, para estimar a dissimilaridade, por meio de técnicas de anélise multivariadas.
Dentre os métodos destacam-se, as variaveis canonicas e 0os métodos de agrupamento,
como o de otimizagdo de Tocher. A dissimilaridade pode ser quantificada por variaveis
quantitativas pela distancia Euclidiana e distancia generalizada de Mahalanobis (Cruz et
al., 2014).

Recentemente, também se tem empregado o uso de técnicas de redes neurais
artificiais para realizar a classificacdo de genotipos. Redes neurais artificiais (RNA’s) sdo
técnicas computacionais que apresentam um modelo inspirado na estrutura neural do
cerebro humano e que adquirem conhecimento por meio de experiéncia (Haykin, 2008).

No melhoramento genético de plantas, entre os modelos de RNA, pode-se destacar
para uso o modelo de rede do Mapas auto-organizaveis de Kohonen (SOM), que é
indicado para agrupamento de genotipos e reconhecimento de padrdes. Possui a vantagem
de ndo exigir do pesquisador a aplicacdo de um conhecimento prévio (origem e
organizacao) dos genotipos, e poder fornecer subsidios para a atualizacdo ou mesmo
formulacdo de novas teorias acerca do problema (Barbosa et al., 2011).

Nesse sentido, o investimento em estudo de metodologias que possibilitem a
identificacdo de gendtipos de feijoeiro divergentes e promissores, para potenciais
cruzamentos, torna-se de fundamental importancia para o melhoramento genético da
cultura, podendo auxiliar, a obtencdo de novas cultivares, adaptadas as diferentes
condicdes edafoclimaticas do Brasil, e particularmente para a regido Sul do estado de
Mato Grosso do Sul. A maior disponibilidade de cultivares de feijoeiro pode propiciar
aos produtores rurais locais a possibilidade de agregar valor com a comercializagdo do
produto final gerado, e consequentemente contribuir para o aumento da economia

estadual.

2. OBJETIVOS
2.1 GERAL
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Estimar a divergéncia genética entre 20 genotipos de feijoeiro comum, visando a
identificacdo de genotipos promissores para recombinagdes superiores, por métodos

multivariados e redes neurais artificiais.

2.2 ESPECIFICOS

Verificar o relacionamento dos agrupamentos, entre os métodos de anélise
multivariada de otimizacdo de Tocher, dispersdo gréfica de variaveis canbnicas e redes
neurais artificias pelos mapas auto-organizaveis de Kohonen.

Identificar entre os caracteres avaliados, aqueles que mais contribuiram para a

diferenciacdo dos genotipos avaliados.

3. MATERIAL E METODOS

3.1 Material genético e condi¢Ges ambientais dos experimentos

Vinte gendtipos de feijoeiro comum, sendo 15 linhagens pré-comerciais, e cinco
testemunhas, foram utilizados no presente estudo. Sendo as linhagens pré comerciais
oriundas do cruzamento dos genitores FEIS-L113 e carioca branco, provenientes do
banco de germoplasma do programa de melhoramento genético da Universidade Estadual
Paulista “Julio de Mesquita Filho” (UNESP), Campus Ilha Solteira, SP (Tabela 1).

Foram conduzidos oito experimentos, entre os anos de 2015 e 2019, em trés
épocas distintas de plantio (dados apresentados tabela 2), em area da Fazenda
Experimental de Ciéncias Agrarias (FAECA), da Universidade Federal da Grande
Dourados (UFGD), localizada no municipio de Dourados/MS. A FAECA esté localizada
com as coordenadas de 22°13’15” de latitude Sul, 54°48°21°’de longitude Oeste e 430 m
de altitude. Sendo o solo do local do tipo latossolo vermelho distroférrico (LVdf)
(informacGes sobre os atributos quimicos do solo se encontram no anexo 1).

O clima da regido de Dourados, segundo a classificacdo de Koppen € do tipo Cwa
classe climatica caracterizada como clima temperado Uumido, com verfes quentes e
invernos secos, temperaturas maximas durante os meses de dezembro e janeiro e as

temperaturas minimas entre maio e agosto (Fietz & Fisch, 2008).

Tabela 1. Relacdo dos 20 gendtipos de feijoeiro comum utilizados no experimento.

Genotipos Cultivar
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1 1 Linhagem
2 2 Linhagem
3 3 Linhagem
4 4 Linhagem
5 5 Linhagem
6 6 Linhagem
7 7 Linhagem
8 8 Linhagem
9 9 Linhagem
10 10 Linhagem
11 11 Linhagem
12 12 Linhagem
13 13 Linhagem
14 14 Linhagem
15 15 Linhagem
16 IAC Una Cultivar
17 IAC Imperador Cultivar
18 IAC Formoso Cultivar
19 IAC Milénio Cultivar
20 IAC Alvorada Cultivar

As informacg6es meteoroldgicas de temperatura média e pluviosidade acumuladas
das épocas de conducdo dos experimentos em campo foram obtidas da estacdo
climatoldgica da Embrapa Agropecuaria Oeste (CPAQ) - Dourados/MS, no periodo de
2015 a 2019 (Tabela 2). Os experimentos de acordo com a disponibilidade da FAECA

receberam irrigacdo durante o ciclo da cultura.

Tabela 2. Caracterizagcdes dos ambientes experimentais e informacGes metereoldgicas

referentes aos anos de 2015 & 2019.

Ambiente Epocas Ano Temp. Pluviosidade
feijao médial  Acumulada?
S-2015-2 2% época: seca 2015 22,0°C 492mm
S-2016-3 3% época: inverno 2016 20,3°C 179mm
S-2016-1 1% época: aguas 2016 25,4°C 434mm
S-2017-2 2% época: seca 2017 21,4°C 368mm
S-2018-3 32 época: inverno 2018 22.8°C 650mm
S-2018-1 12 época: aguas 2018 26.2°C 388mm
S-2019-2 2% época: seca 2019 22.4°C 111mm
S-2019-3 3% época: inverno 2019 24.3°C 124mm

Temperatura média durante o ciclo da cultura; 2 Precipitagdo pluviométrica acumulada durante o ciclo
da cultura, nos anos de 2015 a 2019 (Embrapa CPAO, 2021).

Os ambientes compreenderam a combinacgédo dos fatores local (Dourados), ano e
época sendo: 1) 2015 durante a 22 época do feijoeiro (época da seca) (S2015-2); 2) 2016
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na 3% época do feijoeiro (época inverno) (52016-3); 3) 2016, na 12 época de feijoeiro
(época das aguas) (S2016-1); 4) 2017 na 22 época (S2017-2); 5), 2018 na 32 época (S2018-
3); 6) 2018 na 12 época (S2018-1); 7) 2019 na 22 época (S2019-2); e 8) 2019 na 3? época
(S2019-3) (Tabela 2).

3.2 Conducéo experimental

Foi adotado o delineamento experimental de blocos casualizados com trés
repeticdes para os 8 experimentos. A semeadura foi realizada de forma manual com 15
sementes por metro, correspondendo a uma populacdo de 300.000 plantas ha™. Cada
parcela foi composta por quatro linhas de 4 metros, com espacamento de 0,45 metros
entre linhas e 0,90 metros entre parcelas, considerando-se como area Util as duas linhas
centrais.

O preparo do solo e a abertura de sulcos de plantio foi de maneira mecanizada. A
adubacéo foi efetuada manualmente com a férmula 0-20-20 em dose de 280 kg.ha™*. Apds
os plantios, foram realizados os acompanhamentos periédicos dos genétipos, verificando
0 desenvolvimento das plantas, proliferacdo de pragas e de vegetacdo espontanea,
realizando o controle quando necessario por meio de aplicagdo de controle quimico para
as pragas, e capina com enxada entre as linhas para controle da vegetacdo espontanea.

A colheita dos experimentos, foram realizadas a partir dos 90 dias apos a
emergéncia, quando as plantas e as vagens estavam completamente secas, sendo
debulhadas em uma trilhadeira experimental.

Foram avaliadas em campo as caracteriticias de altura média de plantas (ALT),
utilizando para as mensuracGes uma régua métrica, posicionada em nivel do solo até a
insercdo da primeira folha trifoliolada superior, em dez plantas competitivas da parcela,
em cm; altura média de insercdo de vagem (ISV), utilizando para as mensuracfes régua
métrica posicionada em nivel do solo até a insercdo da primeira vagem, nas mesmas
plantas em que foi mensurada a AP, em cm.

Posteriormente, as caracteristicas de pos-colheita, foram mensuradas no laboratorio
de Melhoramento Vegetal da Faculdade de Ciéncias Biologicas e Ambientais da UFGD,
sendo elas: numero de vagem por plantas (NVP), obtida pela média de vagens de dez plantas,
tomadas aleatoriamente na parcela no momento da colheita; niUmero de gréos por vagens
(NGV) média de grdos de cinco vagens por plantas (as mesmas utilizadas para NVP);

massa de cem grdos (M100), dada pela contagem dos grdos que posteriormente foram
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pesados em balanca semi-analitica; e produtividade de grdos, em kg ha® (PROD), com a
pesagem da producdo dos gréos de cada parcela em balanca semi-analitica.

Para a andlise estatistica, a produtividade foi corrigida para estande ideal pelo
método de covariancia e para a umidade uniforme de 13,0%, utilizando-se a
metodologia da covariancia média proposta por Vencovsky e Barriga (1992) por meio

da expressao:

PROD = (i(_lT‘l‘;))

Em que,
PROD = produtividade corrigida para a umidade ideal de 13%;
P = produtividade observada;

U = umidade observada.

3.3 Andlises estatisticas

Os dados coletados foram compilados e posteriormente submetidos as anéalises
estatisticas. Os procedimentos estatisticos constituiram-se incialmente da analise de
variancia conjunta dos experimentos nos oito ambientes, para avaliar a existéncia de
variabilidade associada aos gendtipos e a interacdo genotipo x ambiente; e o teste de
média de Scott Knott a 95%.

Posteriormente, com base na média dos gendtipos nos oito ambientes, foram
realizadas as analises estatisticas multivariadas para os métodos de agrupamentos de
Tocher e dispersdo grafica das variaveis candnicas, a partir da matriz de distancias de
Mahalanobis. A importancia relativa dos caracteres foi calculada utilizando-se o método
proposto por Singh (1981).

A técnica de redes neurais artificiais foi baseada no modelo de mapas auto-
organizaveis (SOM) proposto por Teuvo Kohonen (1981). O modelo de Kohonen é uma
rede de duas camadas, uma de entrada e outra de saida competitiva de unidades
processadoras com uma abordagem tradicional ndo supervisionada. A camada de saida,
organiza os dados em um mapa topologico, organizando os neurénios em relacionamento
de vizinhanca, a partir de um inicio aleatdério (Kohonen 1998). Foram preestabelecidas 9
classes organizacionais para 0 SOM, com a funcdo de ativacdo utilizando a distancia
euclidiana. Os dados foram computados utilizando as fungbes dos programas

computacionais Genes (Cruz, 2016) e R (R Development Core Team, 2018).
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

Por meio da analise de variancia conjunta, para a fonte de varia¢des dos gendtipos,
foram constatadas diferengas estatisticas significativa pelo teste F para todas
caracteristicas avaliadas (1%: M100, NVP, NGV e 5%: PROD e ISV), exceto ALT, o que
indica a existéncia de variabilidade entre os genotipos para essas caracteristicas (Tabela
3).

A variacdo significativa associada aos genotipos, ambientes e genotipos X
ambientes (GxA), indica que o comportamento entre os mesmos diferiu em funcgéo das
variacbes ambientais existentes entre os ambientes de cultivo, possibilitando a
identificacdo de constituicdes genéticas de melhor desempenho per se para as
caracteristicas analisadas (Tabela 3). As acuracias estimadas, em geral, foram boas e de
elevada magnitude, com valores entre 56% a 92%, apontando boa precisao experimental
(Resende & Duarte, 2007). Dessa forma, com a rejeicdo da hipotese de igualdades dos
valores associados as médias das caracteristicas, justifica-se o uso de técnicas
multivariadas, objetivando estudos de dissimilaridade genética e a selecdo de gendtipos

promissores (Nardino et al., 2017).

Tabela 3. Resumo da anélise de variancia conjunta para produtividade de graos kg
hal (PROD), massa de cem grdos (M100), nimero de vagens por planta (NVP),
numero de graos por vagem (NGV), altura de plantas (ALT) e insercdo de vagem
(ISV) para 20 gendtipos de feijoeiro comum avaliados em oito ambientes nos anos
de 2015 4 2019 em Dourados/MS.

Quadrados Médios

F.V G.L PROD M100 NVP
Gen. (G) 19 226984.11" 72.95" 69.51"
Amb.(A) 7 2652946.02°°  584.29™  945.20™
GXxA 133 133551.79™  27.27" 31.38"
Residuo 304 19386.45 11.36 13.04
Média . 958.36 19.31 12.01
AS (igg) . 0.92 0.79 0.73
F.V G.L NGV ALT ISV
Gen. (G) 19 1.33™ 129.09" 51.85"
Amb.(A) 7 37.21" 4334.80  1178.77"
GxA 133 0.56™ 87.51" 30.57"
Residuo 304 0.40 63.66 14.45
Média . 4.43 49.40 15.51
AS (igg) . 0.75 0.56 0.63

5 Kk K
1

F.V: fonte de variacdo; GL: Grau de liberdade. ™, ™, ”, ndo significativo, Significativo a 1% e 5% de
probabilidade respectivamente, pelo teste F. Gen.: gendtipo; Amb.: ambiente; AS: acuracia seletiva.
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As medidas de dissimilaridade genética (Anexo 2), estimadas a partir da Distancia
Generalizada de Mahalanobis (D?) apresentaram magnitude de 0.07 a 3.55 evidenciando
amplitude na variabilidade genética para os genotipos avaliados. Segundo Oliboni et al.
(2012) a divergéncia genética esta relacionada com o grau de distancia entre as linhagens
no conjunto de caracteres genéticos que diferem entre as popula¢ées. Em que, na maioria
dos casos a distancia genética é positivamente correlacionada com a heterose.

As combinacdes entre 0s gendtipos 1 x 19 (3.55) e 17 x 19 (3.02), apresentaram
estimativas de D? mais elevadas, sendo os pares mais divergentes, e recomendados para
cruzamentos quando se visa a maximizar a heterose nas progénies, destacando-se a
combinacédo entre 1 (linhagem experimental) x 19 (cultivar) visando a PROD, NVP e
NGV, com os maiores e menores valores, respectivamente (Anexo 2).

A menor divergéncia foi observada entre os pares 11 x 13 (0.07), e 8 x 15 (0.07)
(Anexo 2). Tais pares de gendtipos, por apresentarem mesmo padréo de similaridade, ndo
sdo recomendados para utilizacdo em programas de melhoramento genético por
hibridagdo, para que a variabilidade genética, ndo seja restrita, de modo a inviabilizar os
ganhos a serem obtidos por selecdo (Correa & Gongalves, 2012).

Nesse contexto, a identificacdo e formacdo de grupos é de fundamental
importancia na escolha dos genitores, pois as novas combinagdes a serem estabelecidas
devem ser baseadas na magnitude de suas dissimilaridades e no potencial per se dos
genitores (Cruz et al., 2014).

O método de otimizacdo de Tocher, utilizando as médias dos genétipos nos oito
ambientes (analise conjunta), proporcionou a formacao de seis grupos distintos (Tabela
4). O grupo | contemplou 55% dos gendtipos de feijao (11, 13, 15, 8, 4, 17, 10, 12, 14, 9
e 16); o grupo Il apresentou 20% dos genotipos (5, 18, 3 e 6) e o grupo 111 10% dos
gendtipos (19 e 20), com as maiores médias de M100 e ISV (Tabela 4).

Os demais grupos foram formados cada um com um Unico gendtipo, sendo: grupo
IV (7) com a maior ALT; grupo V (2); e grupo VI (1), que apresentou a maior PROD,
NVP e NGV. Os valores médios dos caracteres para cada gen6tipo dos grupos podem ser

observados no anexo 3.
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Tabela 4. Agrupamento pelo método de otimizacdo de Tocher, com base na distancia
generalizada de Mahalanobis de 20 genotipos de feijoeiro comum avaliados em oito
ambientes nos anos de 2015 a 2019 em Dourados/MS.

Grupos Genotipos % gendtipos
I 11 13 15 8 4 17 10 12 14 9 16 55
I 5 18 3 6 20
i 19 20 10
v 7 5
\% 2 5
VI 1 )

A ocorréncia de gendtipos agrupados isoladamente indica uma ampla divergéncia
genética, de modo que estes divergem mais em relacdo aos agrupados nos demais
conjuntos formados em relacdo as caracteristicas mensuradas (Cruz et al., 2014; Vaz et
al., 2017). Santos et al. (2015) em seu trabalho do estudo da divergéncia genética de
feijoeiro comum visando a selecdo de genitores, também observaram pelo método de
Tocher a ocorréncia de gendtipos em grupos isolados, indicando a dissimilaridade destes
em relacdo aos demais.

O método de Tocher geralmente reuni um maior nimero de genotipos nos
primeiros grupos e os individuos agrupados isoladamente nos Gltimos grupos, o que
facilita a projecdo dos trabalhos de melhoramento, fato corroborado nos trabalhos de
Gongalves et al. (2019) e Tavares et al. (2018), avaliando a divergéncia genética na
cultura do feijoeiro.

A partir do método de otimizacdo de Tocher foi estimada a dissimilaridade
intergrupos. As maiores distancias encontradas, foram entre os genétipos dos grupos |
e 111 (43.48) e para os grupos | e Il (33.21) (Tabela 5). A selecdo de gendtipos contidos
em grupos contratantes, podem maximizar a probabilidade da recombinacédo de alelos
favoraveis e ampliar a base genetica (Santos et al., 2019). Outro fator que deve ser
levado em consideracdo para a orientacdo nos cruzamentos, além das distancias, € o
desempenho dos genotipos, principalmente, quando sdo envolvidas as caracteristicas de

maior interesse da cultura, como a produtividade e 0 peso da massa de gréos do feijoeiro.
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Tabela 5. Distancias médias intergrupos estimadas pelo método de otimizacéo de Tocher,
com base na dissimilaridade de 20 gendtipos de feijoeiro comum avaliados em oito
ambientes nos anos de 2015 a 2019 em Dourados/MS.

Grupos | I Il v V VI
| - 33.21 43.48 14.79 8.61 8.47
I 11.10 5.05 2.93 7.71
i 2.33 3.89 6.08
v 1.71 2.36
Vv 1.37
VI -

*Em negrito estdo destacadas as maiores distancias médias intergrupos.

Atendido estes requisitos, tem-se grande possibilidade de selecdo de gendtipos
transgressivos, devido a ocorréncia de heterose e a acdo de genes complementares
(Falconer & Mackay, 1996). Sendo assim, tornam-se interessante os cruzamentos entre
o grupo Ill e | para a massa de cem grdos (M100), uma vez que estes que contém 0s
gendtipos de maiores e de menor valor para esse carater, respectivamente.

As menores distancias foram observadas entre os gen6tipos dos grupos IV e V
(1.31), Ve VI (L.71), Il e IV (2.33) e IV e VI (2.36), indicando possuirem certas
similaridades em relacdo aos caracteres (Tabela 5). De acordo com Cruz et al. (2014)
menores distancias evidenciam que o intercruzamento dos genoétipos contidos nos
respectivos grupos, podem ndo ser indicado para a obtencdo de progénies superiores
devido a similaridade genética, podendo apresentar baixa heterose, nas geracGes
segregantes.

Para as estimativas dos autovalores (Ai) correspondentes as variaveis canonicas
(VCi), dentre as 6 variaveis, para os 20 gendtipos de feijoeiro, observou-se que as trés
primeiras variaveis explicaram 84,57% da variacdo total, sendo para a primeira 53,53%,
a segunda 18,15% e para a terceira 12,89% (Tabela 6). Atendendo o critério que para a
descricdo da divergéncia é desejavel que as duas ou trés primeiras variaveis expliqguem
ao menos 80% da variacgéo total (Cruz et al., 2014). Resultados semelhantes foram obtidos
por Cabral et al. (2011), em que também verificaram que as trés primeiras variaveis
explicaram mais de 80% da variacdo total (82,16%) estudando a diversidade genética

entre acessos de feijdo comum.
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Tabela 6. Estimativas das variancias (autovalores) e variancias percentuais acumuladas
das variaveis canénicas, visando estimar a dissimilaridade genética entre 20 gendtipos de
feijoeiro comum avaliados em oito ambientes nos anos de 2015 a 2019 em
Dourados/MS.

Variéveis Candnicas Autovalores Ai (Variancia)  Variancia acumulada (%)
VCy 53.53 53.53
VC; 18.15 71.68
VCs 12.89 84.57
VC4 8.14 92.72
VCs 5.26 97.99
VCs 2.00 100.0

No grafico de dispersdo das linhagens, elaborado com base nas trés primeiras
variaveis canonicas (Figura 1), observa-se a formacdo de seis grupos, sendo o grupo |
formado pelos gendtipos 19 e 20; grupo Il gendtipos 7 e 18; grupo IlI: 6; Grupo 1V: 1,
Grupo V: 11, 12, 13, 14, 16, 3 e 5; Grupo VI: 2, 9, 17, 15, 10, 4 e 8, sendo estes ultimos
0S grupos mais numMerosos.

O gendtipo 1, manteve-se em um grupo isolado por meio das variaveis canénicas,
sendo concordante com 0 método de Tocher. Para o agrupamento dos genotipos 19 e 20,
também houve concordancia entre os métodos, mantendo as mesmas em um mesmo
grupo. O gendtipo 7 em que no método de Tocher ficou de forma isolada, pelas variaveis
candnicas foi agrupado junto ao 18. O genotipo 2 que também havia sido isolado pelo
método de Tocher, pelas variaveis candnicas foi incorporado ao grande grupo (grupo VI)
junto a outros seis geno6tipos. O gendtipo 6 que fazia parte do segundo maior grupo (grupo
I) pelo método de Tocher, foi alocado de forma isolada pelas variaveis can6nicas,
apresentando os menores valores de PROD e ALT em relagdo aos demais genoétipos.
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Figura 1. Dispersdo de escores de 20 gendtipos de feijoeiro comum em relacdo a trés variaveis candnicas
(VC1, VC2 e VC3), tendo como base em seis caracteres morfoagronémicos.

Essas diferencas podem ser explicadas em funcdo da metodologia de estimacéo
dos agrupamentos. O método das varidveis candnicas avalia o grau de similaridade
genética entre genitores, levando consideracdo tanto a matriz de covariancia residual
guanto a de covariancia fenotipica entre os caracteres avaliados (Cruz et al. 2014).
Enquanto o método de Tocher requer a obtencdo da matriz de dissimilaridade, sobre a
qual é identificado o par de individuos mais similares que dardo inicio aos agrupamentos,
preconizando sempre as maiores distancias entre grupos em relacéo a distancia dentro dos
grupos (Rao, 1952; Cruz et al., 2014).

De forma geral, os métodos de agrupamento de Tocher e varidveis candnicas
concordaram parcialmente, destacando o gendtipo 1 de forma isolada e a alocacao do 19
e 20 em um mesmo grupo. Sulzbacher et al. (2017) e Ferréo et al. (2002), em seus estudos
de analise da divergéncia genética em gendtipos de feijao comum também observaram

concordancias parciais em seus estudos entre os respectivos métodos de aferigao.
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Por meio da técnica de redes neurais artificias, empregando o método de Mapa
auto-organizaveis de Kohonen, dos nove grupos pré estabelecidos, seis classes foram
preenchidas, formando seis grupos (Figura 2). Os genoétipos foram organizados em
diferentes classes. A classe 1 (linha 1 coluna 1), foi constituida por trés genotipos; classe
2 foram alocados trés gendtipos; para a classe 3 e 4 ndo ocorreu a classificacdo de
genotipos; para a classe 5 quatro genotipos; classe 6 por oito genotipos; classe 7 sem a
presenca de genotipos; classe 8 e 9 por um genotipo, destacando-se pela dissimilaridade
em relacdo as demais classes.

As classes onde os gendtipos sdo classificados no mapa, sdo consideradas regides
de organizacdo da diversidade genética. As classes contém individuos que possuem certa
similaridade com a classe vizinha (primeiro vizinho), as classes mais divergentes
constituem as regides dos extremos (ndo cooperam) e as classes intermediarias ficam
constituidas ao centro do mapa (segundo vizinho). Desse modo, gendtipos contidos nas
classes que ndo cooperam, apresentam maior dissimilaridade, podendo ser consideradas
as mais distantes geneticamente. As formacdes das classes/grupos podem ser observadas

na Figura 3.
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Figura 2. Mapa auto-organizavel de Kohonen para nove classes de classificagdo, formadas por meio de
rede neural artificial.
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Figura 3. Mapa auto-organizavel de Kohonen, classificacdo das observacdes dos agrupamentos dos
gendtipos nas classes formadas por meio de rede neural artificial.

O grupo | foi constituido com os geno6tipos 7, 19 e 20 (maiores ALT e ISV); grupo
Il pelos gendtipos 10, 14 e 16; grupo Il pelos genodtipos 3, 5, 6 e 18; grupo IV pelos
gendtipos 4, 8, 9, 11, 12, 13, 15 e 17; grupo V com o gendtipo 2 (segunda maior média
de PROD); e grupo VI pelo 1 (maior PROD, NVP e NGV) (Figura 3).

Os genotipos 2 e 1, foram alocados em grupos isolados (grupos V e VI,
respectivamente), indicando serem os mais divergentes em relagéo aos demais de acordo
com o método de Kohonen (concordando com o método de Tocher). O grupo Il tem como
vizinho mais proximo (segundo vizinho) o grupo I, indicando baixa dissimilaridade
genética entre os mesmos. Os grupos 11 e IV sdo intermediarios ao grupo V1 apresentando
certo grau de similaridade.

Em relagdo aos cruzamentos intergrupos, os gendtipos do grupo 1 (7, 19, 20) séo
0s mais indicados para cruzamentos com o genétipo do grupo VI (1), devido a distancia
organizacional (ndo cooperam) entre os grupos no mapa (Figura 2). O gen6tipo 1 (grupo
V1) apresenta os maiores valores para PROD, NVP, NGV, no entanto, os genotipos 7,19
e 20 ( grupo I) contrastam com 0s menores valores para essas caracteristicas, contudo,
tem as melhores média de M100, apresentando complementariedade em relacdo as

principais caracteristicas de interesse da cultura do feijoeiro.
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Os métodos de Tocher, variaveis candnicas e Kohonen, concordaram em relacao
ao isolamento do genotipo 1 em um grupo. Também ocorreu concordancia pelo método
de Tocher e Kohonen em relagéo ao isolamento do genotipo 2, enquanto que para varaveis
canodnicas este foi alocado em um grande grupo. Variaveis canénicas isolou o 6, para 0s
demais métodos 6 foi agrupado junto aos gendtipos 5, 3 e 18. O genotipo 7 por Kohonen
foi agrupado como 19 e 20, enquanto que para variaveis candnicas o agrupamento foi
realizado com o 18, e pelo método de Tocher o gendtipo 7 ficou isolado. Os gen6tipos
14, 16 e 10 que constituiam um agrupamento por Kohonen, passaram a fazer parte dos
grandes grupos pelo método de Tocher e variaveis canonicas.

Em geral, o0 método de mapa auto-organizaveis de Kohonen, apresentou maior
semelhanga aos agrupamentos realizados pelo do método de Tocher e as maiores
diferencas em relacdo ao método das variaveis canénicas. O método SOM de Kohonen,
se baseia na distancia Euclidiana para o calculo de dissimilaridade, enquanto o método
de Tocher e variaveis candnicas sdo baseados no célculo de distancia de Mahalanobis. A
distancia Euclidiana é uma distancia geométrica, que possibilita maiores inferéncias sobre
a dissimilaridade fenotipica, enquanto a distancia generalizada de Mahalanobis € baseada
nas correlacOes e quantifica a dissimilaridade genética (Cargnelutti Filho & Storck, 2009;
Cruz et al. 2014), fator este provavelmente responsavel pelas diferencas observadas entre
as técnicas avaliadas.

Ressalta-se a importancia da aplicacdo e associacdo dos resultados apresentados
por diferentes metodologias, uma vez que cada uma apresenta uma particularidade na
analise dos dados e na discrepancia genética. Desse modo, 0 que um método nao consegue
captar o outro pode vir a identificar e complementar a analise, conferindo maior seguranca
na discriminacdo e selecdo dos gendtipos em estudo, como exemplo, o isolamento do
gendtipo 6 pelo método das variaveis candnicas.

A escolha de genitores para cruzamentos deve ser baseada na dissimilaridade
genética aferida pelos diferentes métodos, bem como suas caracteristicas biolégicas. Os
gendtipos mais divergentes e potenciais foram 6 apresentando as menores PROD, M100
e ALT; 19 com as maiores M100, ALT, contudo menores NVP e NGV; 1 com a maiores
PROD, NVP e NGV.

A indicacdo do genotipo 6 e 19, pode ser interessante, apesar dos valores médios
baixos do genotipo 6 para PROD, M100 e ALT, e do 19 para NVP e NGV. A escolha de
genitores que possivelmente apresentem genes com locus homozigotos recessivos é uma

maneira estratégica, para se obter o maior éxito nos cruzamentos com linhagens de alelos



93

dominantes e assim, obter o vigor hibrido e manifestacdo das caracteristicas de interesse
na descendéncia.

A andlise para estimar a contribuicdo relativa dos seis caracteres
morfoagrondmicos para a expressdo da divergéncia genética, foi estimada segundo o
método de Singh (1981) baseado na distancia Generalizada de Mahalanobis. Os
caracteres de PROD (32.68%), M100 (28.13%) e NVP (13,27%) foram 0s que mais
contribuiram para a divergéncia total entre os 20 gendtipos de feijoeiro avaliados (Figura
4). Benin et al. (2002) avaliando a diversidade genética entre genoétipos de feijoeiro,
também concluiram que as variaveis de maior importancia para a dissimilaridade
genética foram a produtividade e a massa de cem graos.

Sdo justificAveis os caracteres de produtividade proporcionarem a maior
contribuicdo relativa, visto que a andlise reuniu gendtipos distintos, entre gendtipos
provindos de cruzamentos e cultivares comerciais, em que as variagdes foram
contrastantes, em relacdo a produtividade. As médias variaram entre 1184.66 kg ha’
(gendtipo 1) a 821,95 kg ha (gendtipo 6). Para a massa de cem grios ocorreram variagdes

entre 23.96 gramas (genotipo 19) a 17.19 gramas (genotipo 10) .
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Figura 4. 4. Contribuicdo relativa dos caracteres morfoagronémicos produtividade de grdos (PROD em
kg ha'!), massa de cem grdos (M100), niimero de vagens por planta (NVP), nimero de grdos por vagem
(NGV), altura de plantas (ALT) e insercao de vagem (ISV) para a expressdo da divergéncia genética
baseada na distancia Generalizada de Mahalanobis (D?), entre 20 gendtipos de feijoeiro comum avaliados
em oito ambientes nos anos de 2015 a 2019 em Dourados/MS
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De acordo com Coelho et al. (2007), em trabalhos desenvolvidos com a cultura
do feijoeiro, os caracteres relacionados & produtividade apresentam alta
discriminacdo em populagdes mais uniformes, o que corrobora com as caracteristicas
dos genotipos no presente estudo, pois dentre os 20 genotipos, 15 sdo linhagens pré
comerciais oriundas do cruzamento entre os genitores FEIS-L113 e carioca branco, que
apesar da segregacdo, progenitores em comum, podem gerar uniformidade em seus

descendentes.

5. CONCLUSOES

Pelas metodologias empregadas, foi possivel evidenciar a existéncia de
diversidade genética entre os 20 gendtipos de feijoeiro comum em estudo.

De forma geral, os métodos de agrupamentos apresentaram semelhancas para
representar a divergéncia genética entre os gendtipos avaliados.

Os métodos de Tocher e mapas auto-organizaveis de Kohonen, apresentaram a
maior concordancia entre si para 0s agrupamentos.

Os gendtipos mais divergentes e potenciais identificados foram o 1, 6 e 19,
podendo ser indicados como genitores em futuros processos de cruzamentos artificiais.

Os caracteres que apresentaram a maior contribuicéo relativa para a divergéncia e
diferenciacdo dos gendtipos foram a produtividade, massa de cem grdos e nimero de

vagens por planta.
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7. ANEXOS

Anexo 1. Anélise de solo (00-20cm) referente a area do experimento localizado na
Fazenda Experimental da UFGD em Dourados/MS. Amostra realizada pelo laboratério
de andlise de solo da Universidade Federal da Grande Dourados (UFGD) em
Dourados/MS.

Analiticos Valor Interpretacdo

pH (CaCly) 5.28

pH (H20) 5.95

P (mg/dm?) 7.75 .

K (mg/dm3) 0.43 Medio

Ca (cmolc/dm?) 4.07 Médio

Mg (cmolc/dm3) 1.60 Medio

Al+H (cmolc/dm3) 2.96 Médio

CTC (cmolc/dmsd) 15.39 Alta

SB (cmolc/dms3) 6.10 Média

Valor V (%) = V1 67.32 Médio

m.0% (g/dm3) 29.24 Alta
Granulometria %

Areia 22.50

Silte 18.75

Argila % 58.75

Classificacéo do solo Tipo 3
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Anexo 2. Estimativas da dissimilaridade (D?) para as 20 combinagdes de genotipos mais similares e mais divergentes, respectivamente, com base

na avaliacdo de seis caracteres morfoagronémicos quantitativos, em 20 gendtipos de feijoeiro comum, em Dourados/MS, avaliados em oito

ambientes, entre os anos de 2015 a 2019.

Genotipo 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20
1 - 131 168 059 184 194 236 069 066 083 080 049 095 097 044 141 059 223 355 252
2 - 061 061 042 106 171 0.70 061 093 052 1.09 037 129 059 109 0.77 082 212 1.76
3 - 051 022 073 119 044 100 097 036 099 041 1.02 065 1.15 0.71 056 1.84 1.70
4 - 064 099 127 009 029 040 0.27 045 029 066 0.09 087 034 112 284 224
5 - 043 097 062 082 070 039 088 022 092 0.64 060 089 0.13 130 1.18
6 - 200 068 129 039 052 0.72 040 048 0.73 0.77 0.65 047 2.02 1.66
7 - 147 096 168 114 132 102 162 138 066 221 089 122 111
8 - 041 030 013 034 022 036 0.07 0.88 0.13 1.05 2.78 216
9 - 051 034 041 029 064 021 049 065 113 235 1.69
10 - 034 020 024 022 017 047 033 0.88 258 1.88
11 - 023 0.07 025 013 053 021 062 180 1.30
12 - 029 014 018 039 035 09 206 1.32
13 - 033 015 034 034 041 166 121
14 - 031 055 032 100 231 160
15 - 061 015 099 255 185
16 - 113 044 117 0.72
17 - 130 3.02 2.28
18 - 071 0.65
19 - 013
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Anexo 3. Agrupamento de média para 20 genotipos de feijoeiro comum, referente as
médias dos oito experimentos, pelo teste de Scott-Knott, para produtividade de grédos
(PROD em kg ha'), massa de cem grdos (M100), nimero de vagens por planta
(NVP), nimero de grdos por vagem (NGV), altura de plantas (ALT) e altura de
insercdo de vagem (ISV), para 20 geno6tipos de feijoeiro comum avaliados em oito

ambientes nos anos de 2015 4 2019 em Dourados/MS.

PROD M100 NVP NGV ALT ISV
1 1184.66a 19.80Db 14.92 a 479 a 47.66 b 15.63 Db
2 1105.92b  18.45c 12.27b 411D 51.43D 14.15Db
3 1010.03¢  19.33Db 8.67c 432D 48.43 b 14.22 b
4 1079.40b  17.39c 1156 b 4.64 a 48.90 b 1470 b
5 941.52d 18.32 ¢ 10.04 c 416 Db 49.83 b 15.35D
6 821.95¢e 18.15¢ 12.05b 419D 45.78 b 14.88 b
7 902.70d 19.58 b 8.80c 4.65a 54.49 a 17.62 a
8 1009.84c 18.21c 11.77b 4.63 a 47.80 b 13.92Db
9 1022.49¢c 18.26¢ 13.34 a 4.65a 52.48a 15.14 Db
10 923.62d 17.19¢c 13.79 a 4.52 a 47.13Db 15.49Db
11 966.91d 19.90 b 12.05b 450 a 49.01b 14.39 Db
12 948.85d 19.78 b 13.68 a 4.66 a 47.80b 1599 Db
13 953.63d 18.72 ¢ 12.27b 439 a 49.67 b 1496 b
14 848.35¢e 19.67 b 13.62 a 4.64 a 47.27Db 1472 b
15 1022.67c  18.25c 13.01a 4.61a 48.60 b 1472 b
16 854.70 e 18.90 b 1291 a 4.46 a 51.20 a 17.34a
17 1020.40c  19.15D 13.32 a 454 a 46.27 b 13.45D
18 863.68 e 19.42 b 10.29 ¢ 410D 49.86 b 16.59 a
19 837.16 e 23.96 a 10.01c 4.02b 52.60 a 18.54 a

N
o

864.83 23.77 a 11.82Db 4.18b 51.84 a 18.39a




