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UM ESTUDO SOBRE MÉTODOS ESTATÍSTICOS NA AVALIAÇÃO DA INTERAÇÃO

GENÓTIPO x AMBIENTES EM GENÓTIPOS DE ARROZ

(Oryza sativa L.)

RESUMO – Análise da interação genótipo x ambiente no melhoramento de

plantas tem evoluído bastante na última década pela introdução de novos métodos de

análise, melhorando a eficiência na seleção de genótipos testados em diferentes

condições ambientais. Neste trabalho foram estudados alguns métodos estatísticos de

análise da interação genótipo x ambiente, utilizando dados de oito genótipos de arroz

avaliados em diferentes ambientes da Colômbia. Foram feitas a identificação dos

genótipos de arroz com adaptabilidade e estabilidade ampla ou especifica nas regiões

estudadas. Os métodos utilizados e estudados foram SREG (CORNELIUS, et al, 1996),

ANNICCHIARICO (1992), EBERHART & RUSSELL (1966), Shukla e análise pelo

método Bayesiano que foi feita segundo a metodologia desenvolvida por COTES-

TORRES (2004).

Palavras-Chaves: Adaptabilidade e Estabilidade, Annicchiarico, Bayesiana, Biplot,

Eberhart & Russell, SREG.



SOME STUDY ABOUT STATISTICAL METHOD OF GENOTYPE x ENVIRONMENT

INTERACTION EVALUATION IN RICE’S GENOTYPES

(Oryza sativa L.)

������� – Analysis of genotype x environment interaction in the improvement

of plants has improved sufficiently in the last decade for the introductions of the new

methods of analysis, having improved the efficiency in the selection of genotypes tested

in different environment conditions. In this research some statistical analysis of genotype

x environment interactions methods had been studied, evaluated eight genotypes of

rices in different environments from Colombiam. Were made the identifications of

genotypes with adaptability and stability in the studied regions. The methods used were

SREG (CORNELIUS, et al, 1996), ANNICCHIARICO (1992), EBERHART & Russell

(1966), Shukla and Bayesiano Method according to COTES-TORRES (2004).

Key Words: Adaptability and stability, Annicchiarico, Bayesiana, Biplot, Eberhart &

Russell, SREG.



CAPÍTULO 1 – CONSIDERAÇÕES GERAIS

1. INTRODUÇÃO

O principal objetivo de um programa de melhoramento é selecionar genótipos de

consistência e elevada produtividade nos mais diversos ambientes. Neste contexto, a

baixa eficiência na análise da interação genótipo x ambiente (IGA) pode representar

problemas aos melhoristas, por reduzir a precisão de seleção de um ambiente para

outro. A presença da interação genótipo x ambiente contribui para um aumento do

desvio padrão fenotípico, reduzindo a herdabilidade ao longo dos ambientes, porém,

diminuindo os ganhos genéticos potenciais (MATHERSON & RAYMOND, 1986).

Adaptações específicas de genótipos a ambientes podem fazer a diferença entre

uma boa e uma excelente variedade (GAUCH & ZOBEL, 1996). Mas, para que isso

possa ser avaliado, é preciso dispor de métodos estatísticos que capturem esse tipo de

informação.

Para detectar a presença da interação genótipo x ambiente, os genótipos

selecionados são avaliados em vários ambientes, que são combinações de vários

locais, épocas de cultivo e anos. Se não houvesse a interação genótipo x ambiente, um

único ensaio, desenvolvido num só local, seria suficiente para a obtenção de resultados

visando a escolha de um melhor genótipo (DUARTE & VENCOVSKY, 1999).

O objetivo do presente trabalho foi realizar um estudo da interação genótipo x

ambiente para oito genótipos de arroz em diferentes ambientes da Colômbia, cultivados

nos anos 2005 e 2006, em condições irrigadas e de sequeiro, por meio de metodologias

fundamentadas em diferentes bases teóricas, tais como: EBERHART & RUSSELL

(1966), ANNICCHIARICO (1992), SREG (CORNELLIUS et al.,1996), e análise pelo

método Bayesiano segundo a metodologia desenvolvida por COTES-TORRES (2004),

procurando a melhor alternativa, tendo em vista a seleção de genótipos.

O método de EBERHART & RUSSELL (1966) é um exemplo dos chamados

métodos de regressão, e foi incluído por ser um método freqüentemente utilizado por



melhoristas. O método de ANNICCHIARICO (1992), embora menos utilizado, foi

incluído neste estudo porque utiliza um índice relacionado àquele utilizado no método

Bayesiano. O método SREG foi incluído por se tratar de uma metodologia moderna

(método multiplicativo) e interessante, que está sendo mais utilizada atualmente. O

método Bayesiano (COTES-TORRES, 2004) foi incluído por ser totalmente novo e

fundamentado em uma metodologia versátil e de aplicação bastante ampla, havendo

grande interesse em avaliá-lo em conjunto com outros métodos tradicionalmente

utilizados. O método Bayesiano apresenta grandes vantagens em termos de

independência de certas pressuposições que são normalmente exigidas para a validade

de grande parte dos métodos usuais, sendo, por isso, de aplicação mais abrangente.

2. REVISÃO DE LITERATURA

2.1. Aspectos da interação genótipo x ambiente (IGA)

A interação genótipo x ambiente (IGA) corresponde à resposta diferencial dos

genótipos às mudanças dos ambientes (BOS & GALIGARI, 1997), evidenciando assim,

a dependência entre os efeitos genéticos e ambientais. As variações que podem ocorrer

no ambiente e que contribuem para a interação foram classificadas por ALLARD &

BRADSHAW (1964) em previsíveis e imprevisíveis. As primeiras incluem características

permanentes, como o tipo de solo ou de clima, bem como aquelas que se alteram de

maneira sistemática como o fotoperíodo ou aspectos ambientais determinados pelo

agricultor, tais como data, densidade de semeadura e outras práticas. Já as variações

imprevisíveis correspondem às flutuações do clima, como quantidade e distribuição de

chuvas, variações de temperatura e outros fatores tais como os patógenos e insetos.

Para esses autores, a distinção entre essas duas categorias não é sempre clara e as

características incluídas variam de uma cultura para outra.

Para a detecção da IGA é preciso que diferentes genótipos sejam avaliados em

dois ou mais ambientes contrastantes, pois a avaliação em apenas um ambiente não

permite que o componente da interação seja isolado, ocasionando erros nas estimativas



da variância genética e, conseqüentemente, nas estimativas da herdabilidade e, assim,

o ganho com a seleção também está sujeito a erro.

Para minimizar os efeitos da IGA na escolha de genótipos, existem pelo menos

três opções possíveis: identificar cultivares específicas para cada ambiente, realizar o

zoneamento ecológico e identificar cultivares com maior estabilidade fenotípica.

(RAMALHO et al., 1993).

A primeira é uma opção teoricamente possível, mas de difícil aplicação na

prática, onde os genótipos seriam avaliados em vários ambientes e através da análise

dos dados seriam identificadas as melhores cultivares para cada ambiente específico,

porém qualquer variação imprevisível nas condições em que forem realizados os

experimentos, pode fazer com que o genótipo genético não mais se mostre adaptado

para o ambiente especificado. A segunda opção é o zoneamento ecológico ou

estratificação dos ambientes, que consiste em identificar e agrupar ambientes

ecologicamente semelhantes em sub-regiões, de modo que dentro de uma sub-região

os genótipos não mostrem interação significativa com ambientes.

O zoneamento é possível apenas com base em diferenças macro-ambientais,

tornando-o vulnerável às variações imprevisíveis que possam ocorrer no ambiente, e

também a interação genótipo x ano não pode ser controlada por esse método. Pode-se

utilizar, como medida de similaridade ou distância ecológica entre ambientes, as

magnitudes dos quadrados médios da IGA (QMGxA), obtidas em análises de variância

conjunta de todos os pares de ambientes, normalmente locais (HORNER & FREY,

1957).

A partir de cada uma dessas análises, dois locais serão considerados

ecologicamente semelhantes, se não apresentarem significância estatística para o valor

do quadrado médio da interação, podendo, assim, ser agrupados numa mesma sub-

região. A terceira opção, que consiste em identificar cultivares com maior estabilidade

fenotípica tem sido amplamente empregada, uma vez que pode ser adotada nas mais

variadas situações.

Ao iniciar um programa de melhoramento é importante definir se o objetivo é

desenvolver cultivares produtivas em vários ambientes ou altamente adaptadas a



ambientes específicos. A caracterização prévia do ambiente é fundamental, pois se

uma cultivar é superior em ambientes específicos, mas apresenta comportamento muito

inferior em outros, será de pequeno valor, se as condições especiais por elas

requeridas não forem prevalecentes.

A IGA é ainda muito importante para geneticistas e melhoristas pelo fato de que

a magnitude dos componentes da interação fornecem informações sobre a região de

adaptação de uma dada cultivar. As magnitudes relativas da interação, do erro e dos

componentes genéticos são úteis na determinação de métodos que maximizem o uso

do tempo e recursos em um programa de melhoramento (MEREDITH, 1984).

Estudos a respeito da interação genótipo x ambiente, apesar de serem de grande

importância para o melhoramento, não proporcionam informações pormenorizadas

sobre o comportamento de cada genótipo frente às variações ambientais. Para tal

objetivo realizam-se análises de adaptabilidade e estabilidade, pelas quais torna-se

possível a identificação de cultivares de comportamento previsível e que respondam às

variações ambientais, em condições específicas ou amplas. Deve-se considerar que

alguns métodos permitem estratificar a população de ambientes em sub-regiões, dentro

das quais a interação não se mostre significativa, permitindo, assim, recomendações

regionalizadas (DUARTE & ZIMMERMANN, 1991). Outros métodos procuram identificar

os genótipos que menos contribuem para a interação (genótipos estáveis) e que

poderiam ser recomendados para toda a população de ambientes, desde que

apresentem também uma alta produtividade.

2.2. Adaptabilidade e estabilidade fenotípica

Diversos métodos têm sido propostos, para avaliação da adaptabilidade e

estabilidade fenotípica, onde a diferença entre eles é baseada nos próprios conceitos e

procedimentos biométricos para quantificar a interação. Deve-se também considerar

que alguns métodos são alternativos, enquanto outros são complementares, podendo

ser utilizados conjuntamente.

Destacam-se os procedimentos baseados em:



• Métodos baseados em análise de variância: PLAISTED & PETERSON (1959);

WRICKE (1965); SHUKLA (1972); ANNICCHIARICO (1992) e MAGARI & KANG

(1997).

• Métodos baseados em análise de regressão linear simples: FINLAY &

WILKINSON (1963); EBERHART & RUSSELL (1966); PERKINS & JINKS (1968)

e TAI (1971).

• Métodos baseados em análise de regressão linear bi-segmentada: VERMA et al.

(1978); SILVA & BARRETO (1986); CRUZ et al. (1989) e STORCK &

VENCOVSKY (1994).

• Métodos baseados em análise de regressão quadrática: BRASIL & CHAVES

(1994).

• Métodos baseados em análise não lineares: CHAVES et al. (1989); TOLER &

BURROWS (1998); SILVA (1998) e ROSSE & VENCOVSKY (2000).

• Métodos baseados em análises não paramétricos, como a ordem de

classificação genotípica: LIN & BINNS (1988); HUEHN (1990) e FOX et al.

(1990).

• Métodos baseados em análises multivariadas que integram a análise comum de

variância (método univariado) com a análise de componentes principais (método

multivariado): AMMI, SREG, GREG, SHMM e COMM (CORNELIUS et al., 1996).

Uma das principais metodologias utilizadas para avaliar genótipos com relação

às variações ambientais é a tradicional análise de grupos de experimentos, na qual a

avaliação é feita pela variância dos efeitos de genótipo x local, genótipo x ano e

genótipo x local x ano. A significância estatística das interações de genótipos com

esses componentes ambientais (local, ano) justifica a partição das somas de quadrados

em componentes da variação ambiental dentro de cada genótipo. Os genótipos mais

estáveis serão aqueles com menores quadrados médios para os componentes

ambientais (OLIVEIRA, 1976).

Segundo FINLAY & WILKINSON (1963) e SMITH et al. (1967), os parâmetros

estimados por essa análise conjunta, embora úteis, não fornecem uma indicação

adequada da resposta dos genótipos aos diferentes ambientes onde são cultivados.



Este método apresenta a vantagem de poder ser aplicado nas situações em que se

dispõe de um número restrito de ambientes (no mínimo três).

O conceito de estabilidade de um genótipo, expresso pela mínima variância entre

ambientes, tem sido pouco utilizado pelos melhoristas, possivelmente pelo fato dos

genótipos que mantêm comportamento regular entre os ambientes serem, em geral,

pouco produtivos. Além disso, esse conceito não é apropriado para avaliar o padrão de

comportamento dos genótipos frente às variações ambientais (CRUZ & REGAZZI,

1994).

Um dos métodos que tem sido bastante utilizado é o método de

ANNICCHIARICO (1992). Esse método utiliza o índice de confiança (Ii) da performance

de uma determinada cultivar em relação à média do ambiente, estimando a

probabilidade de uma determinada cultivar apresentar desempenho abaixo da média do

ambiente.

O simples fato de se detectar a presença da interação GxA não contribui para o

trabalho do melhorista. É necessário procurar meios de atenuar o efeito dessa

interação, onde uma das alternativas seria a identificação de cultivares mais adaptadas

e estáveis. Dentro desse ponto de vista, é que os métodos que utilizam a análise de

regressão linear têm sido bastante utilizados (BECKER & LEON, 1988).

Para este grupo o método mais utilizado é o proposto por EBERHART &

RUSSELL (1966), baseado numa análise de regressão linear simples na qual o índice

ambiental (efeito do ambiente) é a variável independente, e a produtividade média de

cada genótipo em cada ambiente representa a variável dependente. Os parâmetros de

adaptabilidade e estabilidade são, respectivamente, o coeficiente de regressão dos

fenótipos em relação aos ambientes e a variância dos desvios dessa regressão. Assim,

o genótipo ideal é aquele que apresenta alta produtividade e alta estabilidade, pouca

sensibilidade às condições adversas, e capacidade de responder satisfatoriamente à

melhoria do ambiente, ou seja, apresentar um coeficiente de regressão igual a 1,0 e

desvio da regressão tão pequeno quanto possível. O método pode ser aplicado quando

os genótipos são avaliados em um número suficientemente grande de ambientes, de

modo a proporcionar comparações estatísticas válidas.



A regressão linear, entretanto, por ser um modelo aditivo, pode não descrever

satisfatoriamente o comportamento dos genótipos nos ambientes (YAU, 1995) e

depende do grau de influência dos efeitos ambientais sobre os genótipos (ROCHA,

2002). Ela explica muito pouco a heterogeneidade da regressão e pode falhar nos

casos em que ocorrem grandes diversidades ambientais, sendo fortemente dependente

do grupo de genótipos e ambientes incluídos, e tende a simplificar modelos de resposta

por explicar a variação devida à interação em uma única dimensão, quando na

realidade ela pode ser bastante complexa, alertando para o risco em sacrificar

informações relevantes, para facilitar interpretações estatísticas e biológicas (CROSSA,

1990). Diante dessas limitações, modelos alternativos de análises têm sido buscados,

no sentido de explicar melhor a interação GxA.

O método baseado na regressão linear bi-segmentada, capaz de medir a

sensibilidade dos genótipos a duas faixas de ambientes favoráveis e desfavoráveis, foi

proposto por VERMA et al. (1978), onde os autores definiram uma cultivar ideal, aquela

que apresenta alta produtividade associada com alta estabilidade em ambientes

desfavoráveis e capaz de responder satisfatoriamente às condições favoráveis de

ambiente. Uma das limitações da metodologia mencionada anteriormente, segundo

CRUZ et al. (1989), aparece quando um número relativamente pequeno de ambientes é

analisado, de tal modo que a análise pode tornar-se impraticável ou os testes

estatísticos questionáveis.

Dentro dos métodos não paramétricos, pode-se citar a metodologia de LIN &

BINNS (1988), que utiliza o índice de estabilidade iΡ , que é o desvio da cultivar i em

relação ao genótipo de desempenho máximo em cada ambiente. Logo, as cultivares

com as menores estimativas de iΡ apresentarão, proporcionalmente, as maiores

contribuições da variação genética para esse valor, ou seja, contribuirão pouco para a

interação, portanto mais adaptado será este genótipo.

HUEHN (1990) apresentou a medida mais simples de estabilidade no campo

não-paramétrico, a qual se baseia na variância dos postos ou ranking para uma

determinada cultivar, ao longo de todos os ambientes, onde as cultivares que

apresentaram as menores variâncias nos postos foram consideradas as mais estáveis.



FOX et al. (1990) propuseram uma estratificação destes postos para a definição de

estabilidade de determinada cultivar. Eles sugeriram, de maneira mais intuitiva, que as

cultivares cujas produções ocupassem consistentemente o terço superior dos postos

(menores valores = maiores produções) seriam estáveis e teriam características

favoráveis à seleção, e aquelas que ocupassem o terço inferior dos postos (maiores

valores = menores produções) seriam igualmente estáveis, mas não seriam

selecionáveis, devido à baixa produção. KANG & PHAM (1991) concluíram que a

estatística de HUEHN (1990) poderia ser ferramenta útil para seleção simultânea de

produtividade e estabilidade.

Medidas de estabilidade baseadas em postos não requerem suposições

estatísticas sobre a distribuição dos valores fenotípicos. Como já comentado por

HUEHN (1990), elas são fáceis de usar e interpretar e, comparadas com as medidas

paramétricas, são menos sensíveis a erros de medidas. Além disso, adições ou

eliminações de uma ou poucas observações não são causas de grandes variações nas

estimativas como seria o caso para as medidas de estabilidade paramétricas (NASSAR

& HUEHN, 1987 e LU, 1989).

Segundo DIAS (2005), a maioria dos dados coletados em experimentos na

agricultura são de natureza multivariada, porque vários atributos são medidos em cada

um dos indivíduos incluídos nos experimentos. Técnicas multivariadas comumente

usadas para analisar tais dados incluem análise de componentes principais (ACP);

variáveis canônicas ou análise discriminante; análise de correlação canônica e análise

de agrupamento. O mesmo autor comenta que GOLLOB (1968) e MANDEL (1969,

1971) propuseram um termo bi-linear para a interação genótipo x ambiente, o qual é

uma generalização da regressão no modelo de média, com mais flexibilidade para

descrever a interação genótipo x ambiente, pois mais de uma dimensão genótipo x

ambiente é considerada.

Nos trabalhos de ZOBEL et al. (1988) e GAUCH (1988), os autores chamaram

essa metodologia de modelo de efeitos principais aditivos e interação multiplicativa –

AMMI. Assim, vários modelos multiplicativos são gerados retirando-se o efeito principal

do genótipo no modelo de regressão para locais ou sítios – SREG, ou o efeito principal



do ambiente como no modelo de regressão para genótipos - GREG, ou retirar ambos os

efeitos como no modelo completamente multiplicativo - COMM. Há, também, um outro

modelo multiplicativo chamado modelo multiplicativo deslocado - SHMM (SEYEDSADR

& CORNELIUS, 1992) que também é útil para estudar a interação genótipo x ambiente

(CROSSA et al., 2002).

Uma tendência atual é o uso de métodos multivariados ou aqueles que integram

métodos univariados com multivariados. A análise multivariada segundo JOHNSON &

WICHERN (1998) apresenta três objetivos principais: (i) eliminar os “ruídos” presentes

nos dados; (ii) sumarizar os dados e (iii) revelar a estrutura dos dados. Ao contrário dos

métodos estatísticos clássicos, a função da análise multivariada é elucidar a estrutura

interna dos dados a partir de hipóteses que podem ser geradas e depois testadas por

métodos estatísticos.

Dois grupos de técnicas multivariadas têm sido utilizados para elucidar a

estrutura interna da interação GxA: (i) técnicas de ordenação, tais como a análise de

componentes principais e análise de fatores; e (ii) técnicas de classificação, tais como

análise de agrupamento e análise discriminante. Dessas, a análise de componentes

principais é a mais freqüentemente usada (FLORES et al., 1998). O objetivo principal

dessa técnica é transformar os dados a partir de um grupo de eixos de coordenadas,

em outro grupo, que preserve, o quanto possível, a configuração original do grupo de

pontos e concentre a maior parte da estrutura dos dados no(s) primeiro(s) eixo(s) da

análise de componentes principais (CROSSA, 1990).Outro objetivo desta metodologia é

selecionar modelos que expliquem o padrão relacionado à interação (SQGxA Padrão),

descartando os “ruídos” presentes nos dados e sem interesse agronômico (SQGxA

Ruídos) (CROSSA,1990).

As técnicas multivariadas são estatisticamente mais complexas e a falta de

disponibilidade de programas computacionais tem limitado bastante seu uso (FLORES

et al., 1998). Tais técnicas ganharão maior aceitação à medida que os programas sejam

mais informativos, de fácil uso e capazes de utilizar experimentos com dados perdidos.

No melhoramento de plantas, ensaios multi-ambientes (MET - multienvironment

trials) e em vários anos são importantes para testar a adaptação geral e específica dos



genótipos. Um genótipo cultivado em diferentes ambientes irá freqüentemente mostrar

flutuações significantes na performance de produção relativa a outros genótipos.

Portanto, para a análise dos dados obtidos no segundo ano dispõe-se da informação do

primeiro ano e assim sucessivamente. Neste contexto, o uso da metodologia Bayesiana

é muito indicada para os programas de melhoramento de plantas.

Na atualidade têm-se utilizado a metodologia Bayesiana para a estimação da

variância de Shukla (COTES-TORRES, 2004) e a construção dos índices de

estabilidade e rendimento-estabilidade para a seleção de genótipos. COTES et al.

(2006) aplicaram a metodologia Bayesiana para estimar os componentes de

estabilidade fenotípica de Shukla, e observam que é possível incorporar informação a

priori (especialmente nos genótipos testemunha), além de considerar dados

desbalanceados e heterogeneidade de variância entre os ambientes. Também a

metodologia Bayesiana aplicada à estimação de componentes de variância tem a

vantagem de não produzir estimativas negativas (BOX & TIAO, 1973), como acontece

com outras metodologias (SEARLE et al.,1992).

Por último, é importante enfatizar que a análise estatística deve ser a melhor

possível e, ao mesmo tempo, suficientemente prática para que o melhorista possa

efetivamente utilizá-la.
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CAPÍTULO 2 – TESTES MULTI-AMBIENTAIS NA SELEÇÃO DE GENÓTIPOS DE

ARROZ UTILIZANDO O MODELO SREG

RESUMO – A interação genótipo x ambiente é uma das principais dificuldades

encontradas pelos melhoristas durante o processo de seleção, podendo inflacionar as

estimativas da variância genética. Interações positivas associadas às características

previsíveis do ambiente oferecem a oportunidade de obtenção de produtividades mais

elevadas, sendo necessário o uso de métodos estatísticos capazes de captar esse tipo

de informação. O objetivo deste trabalho foi analisar a produtividade e estabilidade de

doze genótipos de arroz, em oito locais (quatro locais no ano 2005 e quatro no ano

2006), na Colômbia. O delineamento utilizado foi o de blocos ao acaso com quatro

repetições. Os parâmetros de estabilidade fenotípica e o agrupamento dos ambientes

foram estimados pelo estudo da interação genótipo x ambiente, segundo o método

SREG (Regressão nos sítios ou locais) e seu gráfico biplot (GGE). As análises

estatísticas indicaram diferenças significativas (p�0,01) entre genótipos e entre

ambientes e significância (p�0,01) da interação genótipo x ambiente, sugerindo uma

resposta diferente dos genótipos nos vários ambientes. No método SREG, os dois

primeiros componentes principais da interação explicaram 75,29% da interação. Os

genótipos 400094, 350361 e a variedade Fedearroz 50 foram considerados os de maior

produtividade. Segundo o gráfico biplot GGE as localidades La Libertad e Escobal,

foram os ambientes mais favoráveis para o cultivo do arroz.

Palavras-chave: Adaptabilidade fenotípica, gráfico GGE biplot, modelo linear-bilinear.



1. INTRODUÇÃO

A interação genótipo x ambiente (IGA) deve-se a diferentes respostas dos

genótipos nos ambientes de avaliação. Este fenômeno é preocupante para os

melhoristas de plantas, especialmente quando seu efeito é grande, dificultando a

seleção e recomendação de genótipos estáveis, tornando lentos os avanços na seleção

(DELACY et al., 1996). COUTINHO-ESTRADA & VIDAL-MARTINEZ (2003) relataram

que com metodologias apropriadas de estatística e de melhoramento é possível

entender as causas da IGA.

A seleção de fenótipos e populações com boa adaptação e alta produtividade,

em vários ambientes, é um dos objetivos básicos do melhoramento de plantas.

Entretanto, esta seleção é afetada pela presença da IGA, resultando em

comportamento variável dos genótipos cultivados sob diferentes condições ambientais.

Atualmente existem dezenas de metodologias destinadas à avaliação de um grupo de

genótipos numa série de ambientes. Segundo CRUZ et al. (2004), a escolha de um

método depende dos dados experimentais, especialmente do número de ambientes

disponíveis, da precisão requerida e do tipo de informação desejada. Além disso, os

autores consideram que existem métodos alternativos, enquanto outros são

complementares, podendo ser utilizados conjuntamente.

Uma das metodologias utilizadas na avaliação da IGA é aquela baseada em

análise multiplicativa, que utiliza os efeitos aditivos e multiplicativos, permitindo

predições mais precisas da variável em estudo. A análise multiplicativa explora a

resposta dos genótipos em ambientes específicos, descrevendo a IGA de uma forma

mais criteriosa (EMBRAPA, 2004).

O modelo SREG, que utiliza o gráfico conhecido como GGE (do inglês

“Genotype-Genotype Environment”), foi proposto para explorar as respostas dos

genótipos a ambientes específicos (CASTILLO et al., 2005). O modelo multiplicativo

SREG é semelhante ao modelo multiplicativo AMMI, com a diferença de que os efeitos

principais dos genótipos são considerados junto com o efeito da interação genótipo x

ambiente, que no AMMI são estimados como efeitos aditivos (YAN et al., 2000;



BURGUEÑO et al., 2003). Uma vantagem dos métodos multiplicativos é o agrupamento

de ambientes e genótipos semelhantes, permitindo também identificar graficamente o

genótipo com maior potencial em cada subgrupo de ambientes, mediante o chamado

gráfico “biplot”, o qual é altamente descritivo, como foi destacado por ZOBEL et al.

(1988), CROSSA (1990), CROSSA et al. (1991, 2005, 2006), YAN et al. (2001), YAN &

KANG (2002), ROSBACO et al. (2004), CARTILLO et al. (2005) e GORDON-MENDOZA

et al. (2006).

O gráfico “GGE biplot” visualiza três aspectos importantes: (i) a relação genótipo

x ambiente, permitindo o agrupamento de genótipos e ambientes com comportamentos

semelhantes, mostrando o genótipo com maior potencial e sua identificação em cada

subgrupo de ambientes (mega-ambientes); (ii) a inter-relação entre ambientes,

facilitando a identificação do melhor ambiente na avaliação das cultivares e indicando

qual ambiente pode ser menos favorável; e (iii) a inter-relação entre genótipos,

facilitando a comparação dos genótipos e do ordenamento (“ranking”) para os

parâmetros de rendimento e estabilidade (YAN, 2002).

Neste contexto, o presente trabalho teve como objetivos: (i) estudar a interação

genótipo x ambiente pelos padrões de respostas de doze genótipos de arroz, em quatro

ambientes durante o ano 2005 e quatro ambientes no ano 2006, na Colômbia, utilizando

o modelo SREG; (ii) determinar visualmente as variações na produtividade nos

diferentes ambientes, com base no gráfico biplot e (iii) selecionar os genótipos para alta

produção e estabilidade, segundo as respostas nos ambientes.



2. MATERIAL E MÉTODOS

Foram realizados oito experimentos no leste da Colômbia, nos estados de Meta

(La libertad, arroz irrigado e Tanane, arroz de sequeiro), Tolima (Escobal, arroz irrigado)

e Huila (Junca, arroz irrigado), avaliando assim, quatro ambientes no período de 2005,

com repetição no ano de 2006. As informações das características climáticas dos locais

estão apresentadas na Tabela 1. A variável resposta foi a produtividade de grãos (Kg

ha-1) de oito genótipos de arroz, da empresa SEMILLANO Ltda. (350356, 350361,

350405, 350406, 350411, 400090, 400094 e 400099), e quatro cultivares comerciais

utilizadas como testemunhas (Bonanza 6-30, Fedearroz 50, Fortaleza 5-30 e Progreso

4-25), totalizando 12 genótipos avaliados.

Tabela 1. Coordenadas geográficas e altitudes das localidades de condução dos
experimentos na Colômbia.

Coordenadas geográficasLocalidade

(Estado) Latitude Altitude (m)

La Liberad (Meta) 4°03’34,9” N 73°23’37,3” W 326

Tanané (Meta) 4°03’16,4” N 73°27’30,9” W 329

Escobal (Tolima) 4°24’10,8” N 75°07’1,67” W 848

Juncal (Huila) 3°02’40,5” N 75°17’18,5” W 521

Em cada localidade utilizou-se o delineamento de blocos ao acaso com quatro

repetições. A unidade experimental foi constituída de 20 linhas de 5 m de comprimento,

0,25 m de espaçamento entre linhas e uma densidade de 20 g de semente por linha. As

práticas culturais adotadas foram as usuais da cultura segundo o local, sendo os

experimentos estabelecidos na época ótima do ano para cada localidade. Realizou-se a

análise de variância individual para cada experimento e, posteriormente, a análise

conjunta dos ambientes, com a finalidade de determinar a significância da interação

genótipo x ambiente.



Para a análise do modelo SREG, foi utilizado o programa SAS com os

procedimentos GLM (SAS, 2004a) para calcular a interação genótipo x ambiente, o IML

(SAS, 2004b) para a decomposição dos valores singulares, além do GPLOT (SAS,

2004c) para obter os gráficos biplot.

No modelo SREG, os efeitos de genótipo e da interação genótipo x ambiente são

agrupados e re-expressados como uma soma de efeitos bilineares (multiplicativo). Uma

forma de expressar o mesmo conceito é utilizando a notação GGE.

Segundo CORNELIUS et al. (1996), o modelo linear-bilinear de regressão SREG

(Regressão nos sítios ou locais), utilizado neste estudo, é representado da seguinte

forma:

em que:

ijΥ é a média de produtividade de grãos do i-ésimo genótipo no j-ésimo ambiente;

jµ é a média do j-ésimo ambiente;

λk é a raiz quadrada do k-ésimo autovalor λ2
k das matrizes (GE)(GE)’ ou (GE)’(GE);

k é o número de componentes principais, k = 1,2,3,...p, chamados de efeitos primários,

secundários, terciários,...;

γik e αjk são os i-ésimos e j-ésimos componentes dos autovetores coluna e linha

respectivamente, correspondentes aos autovalores �2
k (não nulos) da matriz (GE)(GE)’

ou (GE)’(GE);

�ij é o resíduo da interação genótipo x ambiente, também conhecido por ‘ruído’,

correspondente aos p - n componentes principais não retidos no modelo;
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n é o número de componentes principais retidos no modelo;

p é o número total de componentes presentes no modelo, obtido como min (g-1, a-1);

ijε é o residual do modelo com distribuição normal, com média zero e variância �2/r

(onde �2 é a variância do erro entre parcelas para cada ambiente e r é o número de

repetições) .

CROSSA et al. (2005) destacaram que no modelo SREG, os parâmetros de

interação γik e αjk, indicam o comportamento dos genótipos e ambientes,

respectivamente, e quando (γi1, γi2) e (αj1, αj2) são colocados juntos num biplot

(GABRIEL, 1978), é possível obter uma boa interpretação da relação entre os

genótipos, ambientes e a interação genótipo x ambiente.

O gráfico biplot é construído a partir dos dados da decomposição das médias

empíricas, apresentando graficamente qual é o genótipo com melhor desenvolvimento

(YAN et al., 2001). Para analisar as respostas, é feito um polígono unindo os pontos dos

genótipos mais afastados da origem em cada quadrante, sendo que todos os outros

genótipos estarão incluídos dentro do polígono formado. Posteriormente, é traçada uma

perpendicular para cada lado do polígono com relação à origem e, assim, os ambientes

e genótipos são separados em setores. Os genótipos em cada setor são os que

apresentam o melhor desenvolvimento nos ambientes incluídos naquele setor.

As interpretações do gráfico “biplot” são feitas segundo a direção e longitude dos

vetores. As médias empíricas para os genótipos ( ijΥ ) são explicadas pelos efeitos

primários bilineares (γik) referentes aos genótipos, no seguinte sentido: no gráfico biplot,

quando o componente principal CP1 está perto de 1, os genótipos apresentam médias

altas, e se o segundo componente principal CP2 está próximo de zero os genótipos são

considerados como mais estáveis e ideais.

O gráfico biplot também pode indicar a existência de um ambiente ideal, dado

por aquele que tem, no primeiro componente principal CP1 um valor próximo de 1,

apresentando alta capacidade para discriminar os genótipos. Além disso, se o segundo

componente principal CP2 for próximo de zero, isso indica que o ambiente proporciona

a maior produtividade média.



3. RESULTADOS E DISCUSSÃO

Na análise de variância conjunta (Tabela 2), pode-se observar que existem

diferenças altamente significativas (p�0,01) entre os genótipos, ambientes, bem como a

existência da interação genótipo x ambiente. O coeficiente de variação obtido foi de

11,47% sendo considerado aceitável para a cultura do arroz.

Tabela 2. Análise de variância conjunta para a variável produção de arroz (Kg. ha-1) de
12 genótipos em quatro ambientes no ano 2005 e quatro em 2006, na
Colômbia, explicação e porcentagem acumulada dos componentes
principais (CP) da interação genótipo x ambiente obtidos no modelo SREG.

Fonte de
variação GL Soma de

quadrados
Quadrado

médio
Explicação

(%)
Porcentagem
acumulada

Rep.(ambiente) 24 13281428,0 553335,28ns 1,24
Ambiente (A) 7 777293009,7 111041016** 72,35
Genótipo (G) 11 105290924,7 9571752** 9,8
G x A 77 178432489,5 2317266** 16,61
Interação CP1 57,19 57,19
Interação CP2 18,10 75,29
Interação CP3 11,14 86,43
Interação CP4 7,16 93,59
Interação CP5 3,89 97,49
Interação CP6 1,33 98,81
Interação CP7 1,18 100,00
Erro 264 95101384 360236
CV = 11,47%

ns Não significativo segundo o teste F.
** Altamente significativo (1% de probabilidade) pelo teste F.
CV = coeficiente de variação.

Pela análise de variância pode-se também observar que 72,35% do total da

soma de quadrados foi atribuída a efeitos ambientais, 9,8% é atribuído aos efeitos de

genótipos e 16,61% a efeitos da interação genótipo x ambiente. A maior porcentagem

do efeito da interação com relação ao efeito de genótipos, sugere ser grande a

importância da interação genótipo x ambiente neste estudo. Esses resultados

concordam com o trabalho de YAN (2002), no qual o autor descreve que as variações

na produtividade de genótipos em diferentes ambientes acontecem principalmente por

efeitos ambientais, as quais geralmente explicam 80% ou mais do total das variações



na produção, sendo os efeitos genéticos e de interação usualmente menores. Embora

esses efeitos genéticos e de interação sejam importantes na avaliação dos genótipos,

os mesmos devem ser considerados juntos na seleção dos genótipos.

As análises da IGA, obtidas em SREG, indicaram que dos 7 componentes

principais obtidos neste estudo, o primeiro componente principal (CP1) é responsável

por 57,19% da interação e o segundo componente principal (CP2) explica 18,10% do

efeito da interação. Desta forma, os acumulados dos CP1 e CP2 explicam 75,29% do

total do efeito da IGA. Assim, pode-se sugerir que os dois primeiros componentes

principais da interação são considerados como a parte expressiva da interação. Essa

observação dos dois primeiros componentes principais concorda com os estudos feitos

por GAUCH (1988), nos quais o autor afirma que, geralmente, o verdadeiro valor da

variabilidade é capturado nos dois primeiros componentes empíricos da Decomposição

de Valores Singulares (DVS), dado que os últimos componentes empíricos

praticamente são constituídos por um erro dentro da interação denominado “ruído”. Os

dois primeiros componentes da DVS são exibidos no gráfico biplot GGE e eles

capturam uma maior proporção do valor real da expressão dos genótipos e sua

interação com os ambientes.

O número de componentes explicativos do modelo SREG não pode ser

especificado sem realizar primeiro uma avaliação dos dados obtidos. Fatores como o

cultivo, diversidade do germoplasma e as diferentes condições ambientais podem afetar

o grau de complexidade dos melhores modelos previsíveis (CROSSA et al., 2006).

Os valores do SREG dos 12 genótipos, nos oito ambientes, apresentaram

diferentes padrões de interação. Segundo os valores dos dois primeiros componentes

principais (CP1 e CP2), os genótipos 400094 e Fedearroz 50 foram os que apresentaram

as melhores respostas às condições ambientais prevalecentes durante o

desenvolvimento do cultivo, sendo também os de maiores produtividades (Tabela 3).

Ainda na Tabela 3, como se pode observar, os valores da produtividade média

indicam, na ordem decrescente, que Juncal, Escobal e La Libertad são localidades

onde a cultura apresentou maiores produtividades.



Tabela 3. Valores dos Componentes Principais (CP) no SREG, para a variável
produtividade de arroz de 12 genótipos em oito ambientes avaliados durante
os anos 2005 e 2006 na Colômbia.

Produt.Genótipos
(Kg/ha)

Valores
CP1

Valores
CP2

Bonanza 6-30 5245,6 0,1392 -0,4861
Fedearroz 50 6171,4 10,000 0,1014
Fortaleza 5-30 5541,6 0,2550 0,7449
Progreso 4-25 5184,3 0,0257 -0,6109
350356 4435,5 -0,8547 0,2421
350361 5578,5 0,5390 -0,3941
350405 4384,5 -0,7013 -0,5222
350406 5113,1 -0,3597 0,4496
350411 5141,7 0,0140 0,3843
400090 4831,3 -0,4999 0,0123
400094 6033,6 0,7239 0,0295
400099 5124,6 -0,2814 0,0488

Produt. Valores
Localidade / ano

(Kg/ha) CP1

Valores
CP2

Tanane/2005 4270,3 0,4434 -0,5809
Escobal/2005 3288,6 0,9945 0,1735
Juncal/2005 7417,8 0,8475 0,0395
La Libertad/2005 5454,6 0,7588 0,4574
Tanane/2006 4053,0 0,5050 0,6528
Escobal/2006 7340,6 0,1253 0,6379
Juncal/2006 5622,4 -0,3351 0,2262
La Libertad/2006 4409,8 0,8473 -0,7429

Para um maior entendimento do efeito da interação genótipo x ambiente, YAN et

al. (2000) utilizaram um gráfico biplot GGE feito com os valores de CP1 e CP2, no qual é

construído um polígono com base nos genótipos que estão localizados nos pontos mais

afastados da figura. Neste estudo, o gráfico biplot GGE mostrou que os genótipos

Fedearroz 50 (Fe), Fortaleza 5-30(Fo), 350406 (406), 350356 (356), 350405 (405),

350361 (361), Progreso 4-25(Po) e Bonanza 6-30(Bo) foram os pontos extremos que

dão a conformação do polígono (Figura 1).

Traçando-se linhas perpendiculares às arestas deste polígono, obtém-se

pseudo-eixos (raios) com os quais pode-se determinar mega-ambientes. Assim, no

gráfico “biplot” GGE são observados 6 mega-ambientes, dos quais só dois são



considerados de importância para essa cultura. O primeiro deles, denominado mega-

ambiente A, é considerado como o mais adequado, pois nele estão incluídos os

genótipos mais produtivos e estáveis, além dos ambientes com maior produtividade

média. Este mega-ambiente é formado pelos genótipos 400094 (094), 350361 (361) e

Fedearroz 50(Fe). O segundo melhor, denominado mega-ambiente B, é formado pelos

genótipos 350411 (411) e Fortaleza 5-30 (Fo).

Além disso, no gráfico “biplot” GGE pode-se observar que o ambiente La Libertad

(Li05 e Li06) foi o local que sempre esteve presente no mega-ambiente A durante os

anos 2005 e 2006, sendo por isso considerado um ambiente com pouca variação

climática durante os dois anos estudados.

Os outros locais presentes no mega-ambiente A, durante o ano 2005, foram

Juncal (Ju05) e Escobal (Es05). As localidades do mega-ambiente A são consideradas

as mais adequadas, dado que são os ambientes onde os genótipos de arroz

apresentaram as maiores produtividades. O mega-ambiente B é considerado o segundo

melhor, formado pelas localidades de Escobal (Es06) e Tanane (Tn06), durante o ano

2006.

Desta forma pode-se considerar que o gráfico biplot GGE é útil para a

interpretação dos dados obtidos no modelo SREG, permitindo selecionar os genótipos

mais estáveis e seus respectivos comportamentos nos diferentes ambientes, além de

indicar os ambientes mais favoráveis ao cultivo. Tais observações concordam com os

trabalhos de YAN et al. (2001), YAN (2002), CASTILLO et al. (2005) e CROSSA et al.

(2005) entre outros.



Figura 1. Valores do primeiro e segundo Componentes Principais (CP) dos 12
genótipos de arroz correspondentes a oito genótipos e quatro cultivares comerciais em
quatro ambientes no ano 2005 e quatro no 2006, na Colômbia, num gráfico biplot
(GGE).

Genótipos de arroz identificados como: 350356(356), 350361(361), 350405(405),
350406(406), 350411(411), 400090(090), 400094(094), 400099(099) e cultivares
comerciais Bonanza 6-30 (Bo), Fedearroz 50 (Fe), Fortaleza 5-30 (Fo) e Progreso 4-25
(Pr), nos oito ambientes La Libertad (Li05) e (Li06); Tanane (Tn05) e (Tn06); Escobal
(Es05) e (Es06); Juncal (Jn05) e (Jn06)



4. CONCLUSÕES

O método SREG permitiu uma identificação segura dos genótipos a serem

cultivados nos ambientes avaliados, ajudando na recomendação dos melhores

genótipos para os ambientes em questão.

Foi possível a discriminação de dois mega-ambientes importantes pelo método

biplot GGE, onde os genótipos Fedearroz 50 (Fe), 400094 (094) e 350361 (361) foram

os mais recomendáveis para o mega-ambiente A. No mega-ambiente B, o genótipo

recomendado foi Fortaleza 5-30

Identificou-se ambientes com pequenas variações ambientais, sendo La Libertad,

seguido de Escobal, os mais favoráveis para o cultivo de arroz.
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CAPÍTULO 3 – ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE FENOTÍPICA DE GENÓTIPOS

DE ARROZ NA COLÔMBIA.

RESUMO – O objetivo deste trabalho foi avaliar a adaptabilidade e estabilidade

fenotípica de 12 genótipos de arroz sob condições de solos com e sem inundação,

visando a seleção de genótipos com adaptação ampla ou específica, sendo utilizados

os dados de produtividade de grãos de tais genótipos. Oito experimentos foram

conduzidos nos estados de Meta, Tolima e Huila, localizados na região leste da

Colômbia, durante os anos de 2005 e 2006. O delineamento experimental utilizado foi

de blocos ao acaso com quatro repetições. Para a avaliação da adaptabilidade e

estabilidade, utilizou-se os métodos de EBERHART & RUSSELL (1966) e

ANNICCHIARICO (1992). A análise de variância revelou a existência da interação

genótipo x ambiente. As duas metodologias revelaram resultados semelhantes. O

genótipo 400094 foi considerado adaptável e estável, em ambas metodologias, sendo o

genótipo a ser recomendado para o agricultor nas duas condições de cultivo avaliadas.

Palavras-Chave: Annicchiarico, Eberhart & Russell, interação genótipo x ambiente.



1. INTRODUÇÃO

Entre os cereais existentes ou conhecidos, o arroz oferece a possibilidade de

solucionar mais rapidamente um déficit de produção agrícola na alimentação das

pessoas. Setenta e cinco por cento da população mundial inclui o arroz na sua

alimentação diária, podendo superar em alguns casos o consumo de outros cereais

como o milho (BERNIS & PAMIES, 2006).

O arroz tem a particularidade de ser cultivado em solos inundados ou não

inundados, característica que é tradicionalmente considerada no processo de

melhoramento de plantas, obtendo-se variedades para cada um destes ambientes.

Assim, a avaliação da adaptabilidade e estabilidade fenotípica na cultura do arroz

constitui-se numa das etapas mais difíceis nos programas de melhoramento genético,

antecedendo à recomendação de novas cultivares. Tal fato ocorre devido a exigências

de condução de experimentos numa grande quantidade de ambientes de cultivo.

Para o melhorista de plantas é importante conhecer a magnitude da interação

genótipo x ambiente, com a finalidade de escolher as estratégias de melhoramento que

permitam diminuir o impacto desta interação (JENSEN, 1988). Na fase final de

melhoramento genético, realizam-se análises de adaptabilidade e estabilidade, pelas

quais é possível identificar cultivares de comportamento previsível e que sejam

responsivas às variações ambientais, em condições específicas ou amplas (CRUZ &

REGAZZI, 1997). Existem diversas metodologias para a análise de adaptabilidade e

estabilidade, destinadas à avaliação de um grupo de genótipos testados numa série de

ambientes. A escolha de um método de análise depende dos dados experimentais, do



número de ambientes disponíveis, da precisão requerida e do tipo de informação

desejada (CRUZ & REGAZZI, 1997). Existem métodos que são alternativos, enquanto

outros são complementares, podendo ser utilizados de forma conjunta.

CRUZ & CARNEIRO (2003) especificam diferentes terminologias de

adaptabilidade e estabilidade, e dentro destas estão as definições de MARIOTTI et al.

(1976), que define o termo adaptabilidade como a capacidade dos genótipos

responderem vantajosamente à melhoria do ambiente, e a estabilidade como a

capacidade dos genótipos apresentarem comportamento altamente previsível em

função das variações ambientais.

Entre os métodos de estimação da adaptabilidade e estabilidade, destaca-se a

metodologia de EBERHART & RUSSELL (1966) pela simplicidade dos cálculos e

informações fornecidas (VERONESI, 1995; SILVA & DUARTE, 2006). Esta metodologia

baseia-se na análise de regressão linear, que mede a resposta de cada genótipo às

variações ambientais. Para cada genótipo, em cada ambiente, é computada uma

regressão linear simples da variável resposta (ex: produção de grãos ou frutos), em

relação a um índice ambiental, obtido pela diferença entre a média de cada ambiente e

a média geral.

Embora os métodos baseados na regressão linear sejam muito utilizados, os

mesmos apresentam algumas limitações, entre as quais se destaca o uso da média de

todas as cultivares em cada condição como medida do índice ambiental, o qual faz com

que não se tenha independência entre o rendimento e o índice ambiental, cuja

conseqüência direta é a não validade dos testes de hipóteses (SHUKLA, 1972). Esta



limitação pode ser contornada avaliando-se um número grande de cultivares e

ambientes (CRUZ & REGAZZI, 1997).

Por sua vez, o método proposto por ANNICCHIARICO (1992) determina que a

estabilidade é avaliada pela superioridade de um genótipo em relação à média de cada

ambiente (CRUZ & CARNEIRO, 2003). O desempenho do genótipo e sua estabilidade

são determinados nesta metodologia com base num índice de confiança ou índice de

recomendação, de tal forma que, os maiores valores do índice (ωi) são obtidos para

aqueles genótipos que tem uma maior média porcentual (�i) e menor desvio (�zi).

Autores como ATROCH et al. (2000) e SILVA & DUARTE (2006) recomendam a

utilização desta metodologia pela facilidade de interpretação.

Sendo assim, o objetivo deste trabalho foi avaliar a adaptabilidade e estabilidade

de doze genótipos de arroz avaliados em oito ambientes, além de comparar as

metodologias de EBERHART & RUSSELL (1966) e ANNICCHIARICO (1992).



2. MATERIAL E MÉTODOS

Foram conduzidos oito experimentos na Colômbia nos estados de Meta (La

Libertad, arroz irrigado, e Tanane, arroz de sequeiro), Tolima (Escobal, arroz irrigado) e

Huila (Junca, arroz irrigado), onde foram avaliados quatro ambientes no ano agrícola de

2005, sendo os mesmos repetidos em 2006. As informações das coordenadas

geográficas das localidades estão apresentadas na Tabela 1. Avaliou-se a

produtividade de grãos (Kg. ha-1) de oito genótipos de arroz, da empresa SEMILLANO

Ltda. (350356, 350361, 350405, 350406, 350411, 400090, 400094 e 400099) e de

quatro cultivares comercias utilizadas como testemunhas (Bonanza 6-30, Fedearroz 50,

Fortaleza 5-30 e Progreso 4-25), totalizando 12 genótipos avaliados.

Tabela 1. Coordenadas geográficas e altitude das localidades de condução dos
experimentos na Colômbia.

Localidade (Estado) Coordenadas geográficas Altitude (m)

La Liberad (Meta) 4°03’34,9” N 73°23’37,3” W 326

Tanané (Meta) 4°03’16,4” N 73°27’30,9” W 329

Escobal (Tolima) 4°24’10,8” N 75°07’1,67” W 848

Juncal (Huila) 3°02’40,5” N 75°17’18,5” W 521

Em cada experimento, utilizou-se o delineamento de blocos ao acaso com quatro

repetições. A unidade experimental foi constituída por 20 linhas de 5 m de comprimento,

com espaçamento entre linhas de 0,25 m, e densidade de 20 gramas de semente por

linha. As práticas culturais adotadas foram as usuais da cultura de acordo com o local e

estes experimentos foram conduzidos na época ideal para cada localidade.



Realizou-se análise de variância individual para cada experimento e,

posteriormente, a análise conjunta das localidades, considerando genótipo como efeito

fixo e ambiente como aleatório com a finalidade de determinar a significância da

interação genótipo x ambiente. Na análise individual as médias dos genótipos foram

comparadas pelo teste de Scott-Knott a 5% de probabilidade. Logo após, procedeu-se

às análises de adaptabilidade e estabilidade pelas metodologias de EBERHART &

RUSSELL (1966) e ANNICCHIARICO (1992), utilizando-se o programa GENES (CRUZ,

2001).

A estatística que descreve a estabilidade e a adaptabilidade de um genótipo, no

método de EBERHART & RUSSELL (1966), utiliza a produtividade média dos genótipos

(�0i); o seu coeficiente de regressão (�i), que mede a resposta do genótipo à variação

do ambiente, e a variância dos desvios dessa regressão (�ij), obtida a partir do modelo

(CRUZ & REGAZZI, 1997):

Yij = �0i + �1iIj + �ij + �ij

onde:

Yij : média do genótipo i no ambiente j;

�0i: média geral do genótipo i;

�1i: coeficiente de regressão linear, que é uma medida de resposta do i-ésimo genótipo

à variação do ambiente;

Ij : índice ambiental codificado �
	



�
�



=Ι�

=1

0
j

j ;

�ij: desvio da regressão;

�ij: erro experimental médio;



Para cada genótipo realizou-se uma análise de regressão, utilizando-se o índice

ambiental como variável independente e a produtividade dos genótipos como variável

dependente. Segundo o método proposto por EBERHART & RUSSELL (1966), o efeito

do ambiente pode ser desmembrado em dois componentes: um linear e outro não-

linear. O coeficiente de regressão (�1i) está associado ao componente linear, indicando

a adaptabilidade do genótipo, ou seja, a capacidade de responder à melhoria do

ambiente. Os desvios da regressão (�ij) estão associados ao componente não linear e

indicam a estabilidade.

A medida de estabilidade proposta por ANNICCHIARICO (1992), baseada no

índice de confiança (índice de recomendação), é calculada segundo CRUZ &

CARNEIRO (2003) pelo seguinte modelo:

ωi = �i. - Z (1- � ) �zi

onde:

ωi : Índice de confiança (%);

�i.: é a média porcentual dos genótipos i;

Z(1-α): é o percentil da função de distribuição normal padrão, em que o coeficiente de

confiança ou significância adotado foi 75%, isto é α = 0,25;

�zi : é o desvio padrão dos valores percentuais Zi associados ao i-ésimo genótipo.



3. RESULTADOS E DISCUSSÃO

Da análise de variância individual, foi feita a média de cada genótipo e observou-

se que as produções dos genótipos Fedearroz 50 e 400094 foram as maiores sendo

6034 kg ha-1 e 6171 kg ha-1, respectivamente, não apresentando diferença significativa

entre elas pelo teste de comparação múltipla de Scott-Knott (Tabela 2).

Tabela 2. Produtividade de grãos de genótipos de arroz (Kg ha-1) em oito localidades,
média geral (Kg ha-1), coeficiente de variação (CV%), quadrado médio do
erro (QMe), sistema do cultivo (SC) e índice ambiental (IA), nos anos 2005
e 2006,na Colômbia.

AmbientesGenótipos*

Tanane/05 Escobal/05 Juncal/05 La Libertad/05 Tanane/06 Escobal/06 Juncal/06 La Libertad/06

Média

350356 3675 b 2715 b 5455 b 4145 c 3540 c 7564 a 5901 b 2488 c 4435 d

350361 5133 a 4381 d 8685 a 5132 b 4937 a 5990 b 5139 c 5230 a 5579 b

350405 3702 b 1599 e 7225 b 4253 c 2426 c 6220 b 5770 b 3881 b 4385 d

350406 3627 b 2461 d 6876 b 4856 b 5204 a 7660 a 6511 a 3709 b 5113 c

350411 3478 b 2741 d 8090 a 6377 a 4222 b 7460 a 5040 c 3724 b 5142 c

400090 4060 b 2767 d 6327 b 4314 c 4049 b 7250 a 6165 a 3717 b 4831 c

400094 5011 a 4903 a 8200 a 6323 a 4765 a 7670 a 5793 b 5602 a 6034 a

400099 4022 b 2400 d 6884 b 5198 b 4186 b 7470 a 6397 a 4438 b 5125 c

Bonanza 6-30 5016 a 3265 c 6905 b 6257 a 2966 c 7150 a 5063 c 5343 a 5246 c

Fedearroz-50 4839 a 5220 a 8712 a 6497 a 5319 a 7897 a 4883 c 6003 a 6171 a

Fortaleza 5-30 3593 b 3989 b 8255 a 7026 a 4077 b 8386 a 5578 c 3428 b 5542 b

Progreso 4-25 5086 a 3019 c 7397 b 5076 b 2944 c 7370 a 5229 c 5353 a 5184 c

Média 4270 3289 7418 5455 4053 7341 5622 4410 5232

CV(%) 9,60 8,78 14,52 9,93 17,48 7,45 6,91 10,74

QMe 168011 83335 1160501 293418 502081 299487 150773 224234

SC
Não

irrigado irrigado irrigado irrigado
Não

irrigado irrigado irrigado irrigado

IA -962 -1944 2186 222 -1179 2108 390 -822

* Grupos de médias seguidas pela mesma letra não diferem pelo critério de Scott-Knott em nível de 5% de probabilidade.

Com relação às localidades envolvidas, pode-se observar que as condições mais

favoráveis à cultura ocorreram em Juncal, a qual apresentou um índice ambiental

positivo nos dois anos de estudo, sendo típico de um ambiente favorável, pois foi a



localidade onde os genótipos apresentaram a mais alta produtividade (Tabela 2). O

contrário ocorreu na localidade de Tanane, onde o arroz foi semeado em sequeiro,

sendo considerado o menos produtivo nos dois anos de estudo, conforme era

esperado, apresentando índice ambiental negativo (-961 em 2005 e -1179 em 2006),

caracterizando-se como um ambiente desfavorável para a cultura de arroz. Na

localidade de Escobal, no ano 2005, houve um período de seca, diminuindo

drasticamente a quantidade de água no cultivo do arroz e, por isso, a produtividade

dessa localidade foi a menor de todas as localidades, com índice ambiental negativo (-

1944). Entretanto, no ano 2006, quando a localidade apresentou a quantidade

suficiente de água, observou-se uma alta produtividade média (731 Kg. ha-1).

As diferenças entre locais possibilitam estudar os genótipos com adaptação

ampla e específica, assim como a previsibilidade ou estabilidade do comportamento dos

mesmos. A precisão do experimento, medida pelo coeficiente de variação, foi adequada

(� 17,48%).

A relação entre o maior e o menor quadrado médio do erro em cada ambiente

(igual a 13,9) indica heterogeneidade das variâncias residuais entre os ambientes,

sendo então necessário fazer o ajuste para se obter o nível máximo de aceitação,

sendo este igual a 7, segundo CRUZ & REGAZZI, 1997, para obter homogeneidade

entre as localidades. O ajuste foi feito no programa GENES, antes de se realizar a

análise conjunta dos ambientes.

Os resultados da análise de variância conjunta revelaram diferenças

significativas (P�0,01) entre genótipos, mostrando que existe diferença entre os

mesmos. O mesmo ocorreu para o efeito de ambientes, ou seja, ocorreu diferença entre



as localidades onde foi desenvolvida a pesquisa, dada por fatores climáticos, solo, etc,

bem como a significância da interação genótipo x ambiente (Tabela 3). Essa interação

indica que o desempenho dos genótipos não foi consistente nos locais avaliados e que

a análise de adaptabilidade e estabilidade é adequada. Isto reflete as diferentes

sensibilidades dos genótipos às diversas condições de ambientes encontradas, que

neste estudo são as condições do solo, ano e localidade. Assim, torna-se importante a

identificação de genótipos com comportamento previsível e que sejam responsivos às

variações ambientais. O coeficiente de variação foi de 11,47%, indicando precisão

experimental dentro dos padrões aceitáveis para a cultura do arroz.

Tabela 3. Análise de Variância conjunta da produtividade de grãos (Kg ha-1) de 12
genótipos de arroz avaliados em oito ambientes durante os anos 2005 e
2006, na Colômbia.

Fonte de Variação GL Quadrado médio Fcal Valor p
Blocos/Ambientes 24 553335,28
Genótipos (G) 11 9571752 26,57 <0,0001 **
Ambientes (A) 7 111041016 308,25 <0,0001 **
G x A 77 2317266 6,43 <0,0001 **
Resíduo 264 360236
Coeficiente de Variação 11,47 %

** Altamente significativo ao 1% de probabilidade pelo teste F.

De acordo com a metodologia de EBERHART & RUSSELL (1996), a estimativa

do parâmetro de adaptabilidade é determinada pelo coeficiente de regressão (�1), onde

o genótipo com coeficiente de regressão superior a 1,0 tem comportamento

consistentemente melhor em ambientes favoráveis. Se o coeficiente de regressão for

inferior a 1,0 é tido como de desempenho relativamente melhor em ambientes

desfavoráveis. A magnitude da variância dos desvios da regressão (�ij) fornece uma



estimativa de previsibilidade do genótipo genético, na qual o genótipo é considerado

com estabilidade ou previsibilidade alta, quando o desvio da regressão é igual à zero.

Neste trabalho, foi adotado o coeficiente de determinação (R2) como substituto

do (�ij), considerando que os dois parâmetros fornecem a mesma informação

(PINTHUS, 1973). De acordo com essa determinação, considerando a média de

produtividade de grãos, a adaptabilidade e a estabilidade, verifica-se que o genótipo

400094, que apresentou a segunda maior produtividade, demonstrou ainda uma boa

adaptabilidade inclusive em ambientes desfavoráveis, bem como a maior estabilidade

dentre os genótipos avaliados (Tabela 4).

Também verificou-se por este método que a cultivar Fedearroz 50, a mais

cultivada na Colômbia durante o ano 2005, embora com uma média de produtividade

alta, apresentou baixa estabilidade, com um coeficiente de determinação de 71,68%,

mostrando diferença significativamente diferente de zero, sendo o segundo mais baixo

neste estudo.

Ainda na Tabela 4 são apresentados os resultados obtidos pela metodologia de

ANNICCHIARICO (1992), que estima a probabilidade de uma determinada cultivar

apresentar desempenho abaixo da média do ambiente, recomendando genótipos

estáveis para ambientes em geral, favoráveis e desfavoráveis. Desta forma, identifica-

se os genótipos 350361, 400094 e a cultivar Fedearroz 50, como genótipos a serem

selecionados para ambientes em geral e desfavoráveis. Para ambientes favoráveis são

recomendados os genótipos 350411, 400094 e as cultivares Fedearroz 50 e Fortaleza

6-30. Todos esses genótipos apresentaram valores de produção superiores à média do



ambiente específico, sendo, portanto, considerados como os de maior confiabilidade

quanto à estabilidade.

Tabela 4. Estimativas dos parâmetros de adaptabilidade e estabilidade de 12 genótipos
de arroz nos estados de Meta, Tolima e Huila, na Colômbia, nos anos 2005 e
2006, pelas metodologias de Eberhart & Russell (1966) segundo o coeficiente
de regressão (�1) e o coeficiente de determinação (R2), e pela metodologia de
Annicchiarico (1992) segundo o índice de confiança (ωi).

Eberhart & Russell Annicchiarico

ωωωωi (%) ωωωωi (%) ωωωωi (%)
Genótipos Produtividade

de grãos
�1 R2 (%) ambiente

geral
ambiente
favorável

ambiente
desfavorável

350356 4435 0,99 75,20** 79,41 84,75 74,11

350361 5578 0,69 62,41** 104,78 91,93 121,64

350405 4385 1,19 90,32** 75,74 87,59 65,41

350406 5113 1,07 81,33** 91,84 97,14 86,51

350411 5142 1,24 92,28** 92,68 101,13 85,45

400090 4831 0,95 86,57** 89,17 89,45 88,68

400094 6034 0,81 92,32ns 114,10 106,88 123,68

400099 5125 1,07 91,76** 93,63 98,34 89,02

Bonanza 5-30 5246 0,89 77,84** 96,36 95,79 96,78

Fedearroz 50 6171 0,80 71,68** 115,47 103,68 129,74

Fortaleza 6-30 5542 1,27 86,22** 99,83 110,06 90,61

Progreso 4-25 5184 1,00 83,85** 94,59 95,43 94,86
** Significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 1% de probabilidade.
ns, não significativo a 5% de probabilidade pelo teste t.

Ao comparar as duas metodologias, pode-se observar que tanto a metodologia

de EBERHART & RUSSELL (1966) como a de ANNICCHIARICO (1992) selecionam o

genótipo 400094. Relativamente à metodologia de ANNICCHIARICO (1992), este é um

dos genótipos escolhidos para os três diferentes tipos de ambientes, indicando que este

método evidencia uma maior sensibilidade na seleção de genótipos do que o método de

EBERHART & RUSSELL (1966). Tal fato concorda com as conclusões obtidas nos

trabalhos de FARIAS et al. (1997), DIMAURO et al. (2000), RIBEIRO et al. (2000),

ROSSE et al. (2002) e MURAKAMI et al. (2004), onde algumas comparações entre

metodologias de análise de adaptabilidade e estabilidade foram realizadas.



Destaca-se que o genótipo 350361, que apresentou uma produtividade

comparável a do genótipo 400094 (segundo o teste de Scott-Knott), foi selecionada pelo

método de ANNICCHIARICO (1992), embora tenha apresentado uma estabilidade

baixa, sendo a menor deste estudo, pelo método de EBERHART & RUSSELL (1966).

Os seja, estes métodos apresentam diferenças no ranking dos genótipos.

As duas metodologias podem ser utilizadas na recomendação de genótipos de

arroz sob diferentes condições ambientais, não obstante a metodologia de

ANNICCHIARICO (1992) ser um pouco mais ampla na recomendação de genótipos

quanto à estabilidade. Os autores ATROCH et al. (2000) recomendam utilizar a

metodologia de ANNICCHIARICO, dada sua simplicidade de cálculo e interpretação,

quando comparada com metodologias de regressão. CRUZ & REGAZZI (1997) afirmam

que a desvantagem do método de ANNICCHIARICO consiste no fato de que sua

metodologia está baseada em análise de variância e, portanto, não estima a

capacidade de resposta ou adaptabilidade das cultivares, sendo este parâmetro

estimado unicamente por métodos baseados em análises de regressão.

Desta forma, sugere-se utilizar as duas metodologias para se determinar a

adaptabilidade e estabilidade nos diferentes genótipos, o que concorda com as

conclusões feitas por SILVA & DUARTE (2006), onde os autores recomendam utilizar

em associação a metodologia de ANNICCHIARICO com a metodologia de EBERHART

& RUSSELL, acreditando que elas podem agregar informação na análise de

estabilidade.



4. CONCLUSÕES

As cultivares estudadas apresentaram comportamentos diferentes quanto à

estabilidade e adaptabilidade nos oito diferentes ambientes avaliados para a

produtividade de grão de arroz.

Os genótipos com maior produtividade foram 400094 e Fedearroz-50. Baseados

na metodologia de Eberhart & Russell, considerando a produtividade, adaptabilidade e

estabilidade, o melhor genótipo para se recomendar ao agricultor é o 400094.

A metodologia de Annicchiarico identifica os genótipos Fedearroz 50, 400094 e

350361, como os mais desejáveis para o agricultor, considerando sua estabilidade e

produtividade.

Embora os dois métodos tenham selecionado o genótipo 400094, como de boa

produtividade, adaptabilidade e estabilidade, esses métodos apresentam diferenças no

ranking dos genótipos. Numa posição conservadora, recomenda-se utilizar ambos os

métodos de forma complementar.
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CAPÍTULO 4 – APLICAÇÃO DA METODOLOGIA BAYESIANA PARA ANÁLISES DE

TESTES REGIONAIS DE ARROZ NO LESTE DA COLÔMBIA

RESUMO – A análise da interação genótipo x ambiente (IGA) no melhoramento de

plantas tem sofrido mudanças na última década, melhorando a sua eficiência quanto à

seleção dos genótipos sob diferentes condições ambientais. O objetivo principal deste

experimento foi analisar o comportamento de 12 genótipos avaliados em cinco

ambientes em 2005 e seis ambientes em 2006 na Colômbia, utilizando a metodologia

Bayesiana para a estimação da média dos genótipos, a variância de estabilidade

fenotípica de Shukla e o índice Bayesiano de Rendimento-Estabilidade (BYS). Quanto à

média dos genótipos, o melhor genótipo foi o 400094. Os genótipos com menores

variâncias, ou seja, os mais estáveis segundo a metodologia de Shukla foram 350405,

350406, 400090 e 400099 e o índice Bayesiano BYS identificou o genótipo 400094

como o de melhor comportamento, não apresentando diferença quando comparado

com os outros genótipos.

Palavras-chave: Índice Bayesiano, interação genótipo-ambiente, variância de Shukla



1. INTRODUÇÃO

CRUZ & REGAZZI (1997) salientam que a manifestação das características

fenotípicas é o resultado da ação do genótipo sob influência do meio. Além disso, numa

série de ambientes, além dos efeitos genéticos e ambientais, existem os efeitos das

interações. A avaliação da interação genótipo x ambiente é de grande importância para

o melhorista, dado que existe a possibilidade do melhor genótipo num ambiente não o

ser em outro, dificultando a recomendação de cultivares com ampla adaptabilidade.

Metodologias como a proposta por SHUKLA (1972) podem ser uma alternativa

para determinar a estabilidade. Através da metodologia REML é possível estimar a

variância de Shukla para testes regionais desbalanceados (PIEPHO, 1997; MAGARI &

KANG, 1997; PIEPHO, 1999).

A estatística Bayesiana utiliza três conceitos básicos que são: (i) uma informação

inicial (probabilidade a priori), a qual é assumida antes de se obter a particular amostra

y1,...,yn da variável aleatória; (ii) o modelo probabilístico (verossimilhança), que consiste

na probabilidade de se obter o dado observado segundo o modelo a utilizar, e (iii) o

teorema de Bayes (POLO & ESCOBAL, 2000).

A estimação Bayesiana, para cada um dos componentes de variância a estimar,

é baseada na distribuição a posteriori, como função da distribuição a priori e da função

de verossimilhança. Uma estimativa de Bayes geralmente é definida como a média ou

mediana da distribuição a posteriori. Quando é utilizada a média, é minimizado o risco

de Bayes segundo a função de perda quadrática e se é usada a mediana, então é

minimizado o risco de Bayes segundo a função de perda absoluta (MOOD et al., 1974).

SILVA & BENAVIDES (2001) afirmam que os resultados obtidos pelos métodos

Bayesianos permitem uma maior informação e utilidade quando comparados com os

métodos convencionais, além de melhor interpretação dos resultados. Embora existam

dificuldades nos cálculos numéricos, o fato é que as mesmas são possíveis de serem

solucionadas mediante os programas computacionais modernos.

Estudos feitos em batata, trigo e milho (COTES et al., 2006), utilizando o método

Bayesiano, demonstraram que mediante esta metodologia, os programas de



melhoramento de plantas podem ter a possibilidade de selecionar os melhores

genótipos em determinados ambientes, obtendo uma estimativa mais precisa onde a

informação a priori é avaliada. Além disso, os autores acreditam na possibilidade de

aplicar essa metodologia nos modelos AMMI, para determinar a estabilidade e

adaptabilidade, só que ainda é preciso mais estudos.

O objetivo do presente trabalho consistiu em analisar o comportamento de 12

genótipos avaliados em 12 ambientes diferentes da Colômbia, durante os anos 2005 e

2006, através da metodologia Bayesiana para a estimação da média dos genótipos, da

variância de estabilidade fenotípica de Shukla e do índice Bayesiano de Rendimento-

Estabilidade (BYS).



2. MATERIAL E MÉTODOS

Foram avaliados 11 experimentos no leste da Colômbia, da seguinte forma: no

estado de Meta (em solo inundado na localidade de La Libertad e San Cayetano e não

inundado Tanane), no Tolima (Escobal, solo inundado) e Huila (Juncal, solo inundado),

no ano de 2005. Em 2006, os genótipos foram avaliados nas localidades de Meta (solo

inundado na localidade de La Libertad e não inundado Tanane, La Marina e San

Vicente), no Tolima (Escobal, solo inundado) e Huila (Juncal, solo inundado).

As informações das coordenadas geográficas dos locais estão apresentadas na

Tabela 1. A variável resposta foi a produtividade de grãos (Kg ha-1) dos novos genótipos

da empresa SEMILLANO Ltda. (350356, 350361, 350405, 350406, 350411, 400090,

400094 e 400099) e quatro cultivares comerciais utilizadas como testemunhas

(Bonanza 6-30, Fedearroz 50, Fortaleza 5-30 e Progreso 4-25), num total de 12

genótipos avaliados.

Houve dificuldade nos testes regionais quanto à disponibilidade de semente e,

por isso, apresentam desbalanceamento quanto ao número de ambientes nos dois anos

de estudo.

Tabela 1. Coordenadas geográficas e altitude das localidades de condução dos
experimentos na Colômbia.

Local Coordenadas geográficas Altitude (m)

La Liberad (Meta) 4°03’34,9” N 73°23’37,3” W 326

San Cayetano(Meta) 4°16’11,0” N 73°33’49,3” W 485

San Lorenzo (Meta) 3°57’2,05” N 73°39’35,5” W 428

Tanané (Meta) 4°03’16,4” N 73°27’30,9” W 329

La Marina (Meta) 3°52’11,7” N 73°46’46,8” W 519

Escobal (Tolima) 4°24’10,8” N 75°07’1,67” W 848

Juncal (Huila) 3°02’40,5” N 75°17’18,5” W 521



Em cada localidade utilizou-se o delineamento de blocos ao acaso com quatro

repetições. A unidade experimental foi constituída por 20 linhas de 5m de comprimento,

com 0,25m de espaçamento entre linhas e uma densidade de 20 g de semente por

linha. As práticas culturais adotadas foram as usuais da cultura, segundo o local, e

estes experimentos foram estabelecidos na época do ano ótima para cada localidade.

Realizou-se a análise de variância para cada experimento e, posteriormente, a análise

conjunta dos ambientes, com a finalidade de determinar a significância da interação

genótipo x ambiente.

A análise de variância conjunta para verificar a presença da interação genótipo x

ambiente foi feita pelo método REML utilizando o programa SAS (SAS, 2004).

2.1. Modelo linear misto para a análise dos testes regionais

São considerados testes regionais de arroz com a ambientes (i=1,2,...,a), ri

blocos por ambiente (j=1,2,...,b; onde b=	ri), g genótipos (k=1,2,...,g), ni observações

por ambiente, nk número de ambientes avaliados para o k-ésimo genótipo e n=	ni o

número total de observações. Assim, para o vetor y de observações fenotípicas, de

ordem n x 1, considera-se o modelo misto

in
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k
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i
⊗++++= �

=

1
1

332211 uZuZuZX�y [1]

onde, nesta ordem,

X e �=[�1,...,�g]
t referem-se à matriz de incidência n x g e o vetor g x 1 de efeitos fixos

dos genótipos;

Z1 e u1 referem-se à matriz de incidência n x a e o vetor a x 1 de efeitos dos ambientes;

Z2 e u2 referem-se à matriz de incidência n x b e o vetor b x 1 de efeitos dos blocos

dentro dos ambientes;

Z3(k) e u3(k) referem-se à matriz de incidência n x nk e o vetor nk x 1 de efeitos da

interação genótipo x ambiente para o k-ésimo genótipo.



O vetor e=[et
1,..., et

a]
t, onde ei é o vetor ni x 1 de efeitos residuais para o i-ésimo

ambiente.

2.2. Metodologia Bayesiana para estimação dos parâmetros do modelo

Segundo COTES et al. (2006), para se realizar a estimação Bayesiana dos

parâmetros no modelo [1], supõe-se que a distribuição condicional de y dado
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onde
inI é a matriz de identidade de ordem ni. Uma característica especial da

metodologia Bayesiana, e que a diferencia da metodologia clássica, é a incorporação

da informação a priori no modelo probabilístico. Assim, para o modelo [1] foram

consideradas as seguintes informações a priori:

( )2
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onde,

B0 e Ig�0
2 respectivamente, vetor de médias e a matriz de variâncias a priori do vetor �

de efeitos fixos (médias dos genótipos);



qm e 2
muσ respectivamente, o número de níveis e a variância do vetor um de efeitos

aleatórios;

muν e 2
mus são os graus de credibilidade e o fator de escala para a variância de um ;

ieν e 2
ies são os graus de credibilidade e o fator de escala para a variância de ei.

A notação Inv-Scaled-
2 (GELMAN et. al., 1995) indica a distribuição qui-quadrado

invertida com um parâmetro de escala.

Os valores B0, �0
2
, muν , 2

mus ,
ieν e 2

ies são denominados de hiper-parâmetros.

Multiplicando-se as distribuições a priori pela função de verossimilhança foi

obtida a distribuição a posteriori conjunta:
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onde h representa o vetor dos hiper-parâmetros. Nesta pesquisa, assumiu-se uma

relativa ignorância a priori sobre os parâmetros � e os componentes de variância,

colocando-se os hiper-parâmetros como: �0
2
=1x108;

muν =1; 2
mus =1x10-6;

ieν =1;

2
ies =1x10-6 e o vetor B0=(0,1) x 1g.

Foi usado o algoritmo de GIBBS para simular dados (vetores) de tamanho s da

distribuição a posteriori conjunta [2] que foram depois utilizados na estimação das

[2]



distribuições a posteriori marginais dos parâmetros (COTES, et al., 2006) e de algumas

funções deles, de interesse nesta pesquisa. Este algoritmo foi programado no SAS/IML

(SAS, 2004).

2.3. Análises de estabilidade fenotípica

A variância de Shukla é um indicativo de estabilidade dos genótipos, quando os

mesmos são avaliados em vários ambientes. Assim, nesta pesquisa, com o objetivo de

estabelecer a estabilidade de um genótipo, utilizou-se o parâmetro:

2
)'(3

2
)(3

ku

ku

k
�

�

BS = para todo k � k’

onde k corresponde ao genótipo de interesse e k’ corresponde ao genótipo com a

menor variância de Shukla. O genótipo k’ é determinado como aquele que tem a menor

estimativa de Bayes da variância de Shukla, porém esse genótipo é declarado estável

dentro do grupo de genótipos avaliados.

Em seguida, com o objetivo de se determinar outros genótipos possíveis de

serem também declarados estáveis, determina-se a distribuição a posteriori do

parâmetro kBS e calcula-se a probabilidade a posteriori P( kBS �1). Quando esta

probabilidade é maior ou igual a 5%, o genótipo k é também considerado estável.

A distribuição a posteriori do parâmetro kBS foi determinada a partir da amostra

de tamanho s obtida pelo algoritmo de GIBBS da distribuição a posteriori conjunta [2],

pegando-se os componentes 2
)(3 ku� e 2

)'(3 ku� , e calculando-se a razão entre eles para

cada vetor dessa amostra. Com isso, obteve-se uma amostra de s valores de kBS com

a qual a probabilidade P( kBS �1) foi estimada como a freqüência relativa do evento

“ kBS �1” nessa amostra.



2.4. Análise de Rendimento- Estabilidade

Sob a suposição de rendimento com distribuição normal, a diferença entre a

média é três vezes a raiz quadrada da variância fenotípica que pode ser vista, na

prática, como o menor rendimento possível de ocorrer na lavoura, que pode ser

interpretado como uma expectativa de rendimento mínimo por parte do agricultor. A

variância fenotípica, no modelo [1], é composta pela variância do ambiente, dos blocos

dentro dos ambientes, da interação genótipo x ambiente devida a cada genótipo

(variância de Shukla) e do erro experimental.

Na comparação de dois genótipos, observa-se que somente a variância de

Shukla é a parte da variância fenotípica total que pode diferenciá-los porque os demais

componentes de variância são comuns para eles. Assim, como um critério de seleção

de genótipos, propõe-se o índice Bayesiano de Rendimento-Estabilidade BYS (iniciais

do inglês Bayesian Yield-Stability) de um genótipo como BYS=�-3�, onde � é a média

populacional e � é a raiz quadrada da variância de Shukla, para o genótipo

considerado.

O BYS é um parâmetro que leva em conta, simultaneamente, o rendimento e a

estabilidade de cada genótipo. Segundo o BYS, considera-se como o melhor genótipo,

aquele que apresenta o maior valor desse índice. Assim, o uso do BYS vai de encontro

ao interesse do produtor, no sentido que seleciona genótipos com altas expectativas de

rendimento mínimo.

COTES-TORRES (2004) afirma que é importante notar que o BYS também pode

ser estimado por outras metodologias estatísticas, mas a metodologia Bayesiana

oferece vantagens importantes como a não obtenção de variâncias negativas ou nulas,

as quais seriam sérios problemas na estimação do BYS. Além disto, a metodologia

Bayesiana, através da obtenção da distribuição a posteriori, viabiliza a realização de

uma adequada inferência estatística, a qual seria bem mais difícil se o BYS fosse

estimado por outras metodologias estatísticas. Dessa forma, torna-se claro que, na

atualidade, é possível a exploração de diferentes características das distribuições a



posteriori marginais obtidas pela metodologia Bayesiana, graças à utilização do

algoritmo de GIBBS ou de outro método de amostragem da distribuição a posteriori

conjunta.

A estimativa do BYS de cada genótipo foi determinada como a média da

distribuição a posteriori desse parâmetro. Essa média foi obtida a partir da amostra de

GIBBS gerada da distribuição a posteriori conjunta [2], calculando-se o BYS pelos

componentes correspondentes à média e à variância de Shukla do respectivo genótipo

em cada um dos s vetores gerados e, a seguir, obtendo-se a média aritmética dos s

valores do BYS assim obtidos. Esses s valores do BYS correspondem a uma amostra

de tamanho s da distribuição a posteriori marginal desse parâmetro, com base na qual

foram determinados os intervalos de credibilidade ao 90%, além da própria estimação

da distribuição a posteriori marginal do BYS.



3. RESULTADOS E DISCUSSÃO

Na análise de variância conjunta pôde-se observar que houve efeitos altamente

significativos (p≤0,01) de genótipos, de ambientes e de interação de genótipo x

ambiente (Tabela 2). A presença da interação significativa indica que o desempenho

dos genótipos não foi consistente nos locais avaliados. Esse resultado reflete a

sensibilidade dos genótipos às diversas condições dos ambientes avaliados, que neste

estudo incluem condição do solo, ano e localidade. Assim, há o interesse na

identificação dos genótipos de comportamento previsível e que sejam responsivos às

variações do ambiente. O CV para a relação repetição/ambiente obtido foi de 21,54% e

o do resíduo de 12,38%, considerando-se aceitável para a cultura do arroz.

Tabela 2. Análises de variância conjunta para a variável produção de arroz (Kg há-1) de
12 genótipos avaliados em cinco ambientes em 2005 e seis ambientes em
2006, na Colômbia.

Fonte de
Variação

G.L. Soma de
quadrados

Quadrado
médio

F. calc C.V.

Rep./Ambiente 37 48250933 1304079 3,03** 21,54
Genótipos (G) 11 124429456 11311769 5,25**
Ambientes (A) 10 831497201 83149720 27,94**
G x A 92 201921528 2194799 5,09**
Resíduo 329 141774366 430925 12,38

** Altamente significativo a 1% segundo a probabilidade pelo teste F.
CV = Coeficiente de Variação

Nas avaliações dos genótipos de arroz, considerando as estimativas das médias

do rendimento, pode-se observar que o genótipo 400094 teve a maior média de

produtividade seguida da cultivar Fedearroz-50. Informações obtidas pelo Centro

Internacional de Agricultura Tropical (CIAT, 2001) indicam que a cultivar Fedearroz 50

tem tido grandes êxitos, desde que foi levada ao mercado, apresentando uma

produtividade média de 5 até 7 ton ha-1, dependendo das condições climáticas. Assim,

pode-se destacar que o genótipo 400094 é tão bom como Fedearroz 50 quanto à

produtividade, embora tenha outras características morfológicas favoráveis que não são



apresentadas neste trabalho. Ao observar os intervalos de credibilidade (90%) entre os

limites inferior e superior, nota-se que são muito semelhantes entre todos os genótipos,

não apresentando uma diferença significativa entre eles quando comparados com a

400094, à exceção do genótipo 350405 onde seus intervalos foram muito baixos

(Tabela 3).

Tabela 3. Estimativas de Bayes para as médias do rendimento e da variância de
estabilidade fenotípica de Shukla, para 12 genótipos de arroz avaliados em
cinco ambientes no ano de 2005 e seis em 2006, no leste da Colômbia.

Médias do Rendimento Estabilidade de Shukla

Intervalo de Credibilidade
90%

Intervalo de Credibilidade 90%
Genótipos Estimativa

de
Bayes

inferior Superior
Estimativa de

Bayes inferior superior

Bonanza 6-30 5,5203492 4,5566563 6,4901959 1,0858919 0,4002989 2,3345565
Fedearroz-50 5,9609658 4,9516929 6,9583658 1,3135911 0,5330285 2,7539658
Fortaleza5-30 5,6476808 4,6850797 6,6111629 1,0183767 0,3890693 2,1848863
Progreso 4-25 5,2042322 4,2019091 6,1952825 0,9472784 0,2612310 2,3369874
350356 4,4964876 3,5649781 5,4236388 0,5403599 0,1101616 1,4296784
350361 5,5771333 4,4361621 6,7195214 1,8962714 0,6062340 4,4998671
350405 4,3802181 3,5343396 5,2229719 0,1259612 7,360619E-14 0,6090678
350406 5,0413166 4,2084324 5,8838457 0,0759413 7,046521E-14 0,4516908
350411 5,0956359 4,1038110 6,0887822 0,8911428 0,2360438 2,2378904
400090 4,9261601 4,1152904 5,7393238 0,000249139 5,08472E-14 2,343658E-13
400094 6,2148202 5,2974553 7,1348523 0,7265793 0,2685772 1,5525466
400099 5,0925617 4,2775066 5,9023071 0,000011584 5,118634E-14 2,36462E-13

A estimativa da variância, segundo a metodologia de Shukla, é apresentada

também na Tabela 3, onde os resultados indicam que os genótipos com menores

variâncias, ou seja, os mais estáveis são 400099, 400090, 350406 e 350405 e os que

têm maiores variâncias (possivelmente instáveis) são 350361 e Fedearroz 50.

Os resultados obtidos baseados no parâmetro Bayesiano de rendimento-

estabilidade (BYS) indicam que os genótipos 400094 e 400099 apresentam os maiores

valores. Quando se observam os intervalos de credibilidade, destaca-se que não há

diferenças significativas entre estes genótipos e os restantes (Tabela 4). Desta forma o

parâmetro BYS, analisado pelos intervalos de credibilidade, não foi conclusivo para a

seleção de genótipos nestes testes regionais. Este resultado é diferente do encontrado

por COTES-TORRES (2004) que, analisando testes regionais de batata em 10

localidades e 15 genótipos, encontrou que este parâmetro ajudava eficientemente na



seleção de genótipos, confirmando de igual forma os estudos feitos em investigações

desenvolvidas por SILVA & BENAVIDES (2001).

Tabela 4. Análise do índice Bayesiano de Rendimento-Estabilidade (BYS), para 12
genótipos de arroz, avaliados em cinco ambientes no ano de 2005 e seis em
2006, no leste da Colômbia.

BYS

Estimativa
de

Intervalo de
Credibilidade 90%Genótipos

Bayes Inferior Superior

Bonanza 6-30 443,445 287,777 566,060

Fedearroz-50 464,737 290,933 594,494

Fortaleza5-30 462,930 314,329 580,746

Progreso 4-25 425,695 254,827 551,960

350356 395,612 264,110 503,311

350361 368,086 0,85031 544,633

350405 425,425 327,716 513,808

350406 496,537 407,329 581,626

350411 420,449 258,563 541,868

400090 492,591 411,465 573,926

400094 548,824 424,924 654,059

400099 509,255 427,750 590,230

Os resultados de rendimento obtidos neste trabalho possivelmente indicam que

os genótipos obtidos com melhoramento tradicional em arroz tem pouco incremento em

nível produtivo, ou seja, pode-se pensar que esse sistema de melhoramento pode estar

chegando a um patamar quanto à produtividade. Assim, surge a importância de buscar

alternativas de melhoramento em arroz como é a tecnologia dos híbridos (PORTO,

2003).



4. CONCLUSÕES

Os dados das médias dos genótipos e o índice Bayesiano de rendimento-

estabilidade indicaram o genótipo 400094, como o de melhor comportamento entre os

genótipos em estudo, embora não tenham diferença significativa quando comparado

com os outros genótipos avaliados.

Os genótipos mais estáveis segundo a metodologia de Shukla foram 400099,

400090, 350406 e 340405.

Os parâmetros Bayesianos pelo método de Shukla não conseguiram diferenciar,

neste caso, os genótipos de forma eficiente devido à proximidade entre a produtividade

dos genótipos avaliados.
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CAPÍTULO 5 – IMPLICAÇÕES

O principal objetivo deste trabalho foi quantificar a interação genótipo por

ambiente em genótipos obtidos pela empresa SEMILLANO, que se encontravam em

fase avançada de endogamia, visando a seleção de genótipos estáveis e com elevada

produtividade nos diversos ambientes onde é realizado o cultivo de arroz, no leste da

Colômbia.

Para quantificar a interação genótipo por ambiente, foram estabelecidos 11

testes multi-ambientais. Oito deles apresentaram o mesmo número de genótipos e

repetições enquanto que nos outros três ocorreram informações incompletas por não

haver suficiente quantidade de sementes para estabelecer todas os genótipos

requeridos.

As metodologias da pesquisa foram baseadas numa análise aditiva e

multiplicativa de regressão por localidade (SREG), componentes de variância

(Annicchiarico e Shukla) e de regressão linear simples (Eberhart & Russell). Para o

estudo dos dados desbalanceados, empregou-se a metodologia utilizada por COTES et

al. (2006), baseado no método de Shukla com uma estimativa Bayesiana dos dados.

Essas metodologias avaliaram os diferentes comportamentos dos genótipos

baseados na produtividade. Desta forma, a metodologia de Annicchiarico identificou o

genótipo 400094 como o mais estável e a metodologia de Eberhart & Russell identificou

o mesmo genótipo como o de melhor adaptabilidade e estabilidade entre todos os

genótipos avaliados. Embora as duas metodologias tenham identificado o mesmo

genótipo a selecionar, a metodologia de Annicchiarico oferece uma informação mais

completa, dado que apresenta uma classificação dos genótipos tanto para ambientes

em geral, como para ambientes favoráveis e desfavoráveis. Já a metodologia de

Eberhart & Russell só seleciona genótipos para ambientes em geral ou favoráveis ou

desfavoráveis.

O modelo SREG selecionou o genótipo 400094 como o mais estável e produtivo,

o que está de acordo com os resultados obtidos pela metodologia de Eberhart & Russell

e Annicchiarico. A metodologia SREG e seu gráfico GGE biplot apresentam mais uma



informação quando comparado com as outras metodologias, dado que o SREG permite

identificar os mega-ambientes, ou seja, permite o agrupamento de locais com

características ambientais semelhantes, onde a interação genótipo por ambiente é não

significativa. Essa característica é fundamental nos programas de melhoramento pois

ajuda a reduzir os custos da pesquisa, uma vez que permite eliminar locais que são

muito semelhantes, reduzindo assim o número de testes multi-ambientais a estabelecer.

A metodologia SREG realiza uma recomendação de genótipos mais úitil para o

melhorista porque ela identifica os genótipos com maior estabilidade fenotípica e mais

produtivos, além de apresentar os ambientes mais recomendados para a cultura em

estudo. A principal desvantagem da metodologia SREG é que somente pode ser

utilizada com dados balanceados, então uma boa opção seria estudar a possibilidade

de implementar a metodologia bayesiana para este modelo.

A metodologia de Shukla, utilizada para avaliar um maior número de locais com

dados desbalanceados, selecionou genótipos diferentes aos identificados pelas outras

metodologias em estudo e o índice Bayesiano de rendimento-estabilidade selecionou o

genótipo 400094 como o de melhor comportamento, concordando com as outras

metodologias. De todas as metodologias em estudo (Annicchiarico, Eberhart & Russell,

SREG e Shukla), a metodologia de Shukla apresenta um pouco mais de dificuldade na

interpretação dos resultados.

A metodologia Bayesiana é uma boa opção para implementar em outras

metodologias que oferecem um maior ou diferente número de informações, permitindo a

incorporação de informação a priori, além de estimações de variâncias não negativas e

a utilização de dados desbalanceados, situação comum neste tipo de experimento.
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