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DESEMPENHO AGRONÔMICO, ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE DE 

GENÓTIPOS DE SOJA AVALIADOS EM ENSAIO PRELIMINAR 

 

 

RESUMO – Um dos desafios para o melhoramento genético de plantas é a 
seleção de genótipos cada vez mais adaptados, produtivos e estáveis aos ambientes 
de cultivo, sem ocorrerem perdas nas características agronômicas desejadas. Este 
trabalho teve como objetivo caracterizar por diferentes metodologias, o desempenho 
agronômico de genótipos de soja visando seleção para ensaios de Valor de Cultivo e 
Uso. O experimento foi conduzido em campo no delineamento de blocos ao acaso 
com duas repetições, onde, avaliou-se 50 genótipos de soja, incluindo 3 testemunhas, 
durante dois anos agrícolas (2018/2019 e 2019/2020). Foram avaliados os caracteres 
agronômicos: número de dias para maturidade, número de dias para florescimento, 
altura de planta na maturidade, peso de mil grãos, acamamento, teor de óleo e 
produtividade de grãos. Para determinação da adaptabilidade e estabilidade produtiva 
dos genótipos, foram utilizadas e comparadas as metodologias de predição 
multivariada de GGE biplot e modelos mistos REML/BLUP, utilizando os caracteres 
agronômicos principais de produção e teor de óleo, que possuem importância 
industrial na alimentação humana e animal. Os métodos de análises apresentaram 
divergências quanto ao ordenamento de adaptabilidade e estabilidade, entretanto, 
foram unânimes em considerar como superiores os genótipos:  24, 29, 30, 32, 34 e 42 
para produtividade e 4, 17, 37 e 44 para teor de óleo. A genealogia predominante dos 
genótipos selecionados consiste no cruzamento biparental, com exceção do genótipo 
24, que é oriundo de cruzamento quádruplo. 

 
 

Palavras-chave: análise multivariada, GGE biplot, Glycine max, modelos mistos, 
REML/BLUP 
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AGRONOMIC PERFORMANCE, ADAPTABILITY AND STABILITY OF SOYBEAN 

GENOTYPES ASSESSED IN A PRELIMINARY EXPERIMENT 

 

 

ABSTRACT – One of the challenges for the genetic improvement of plants is 
the selection of genotypes that are increasingly adapted, productive and stable to the 
cultivation environments, without losing the desired agronomic traits. The objective of 
this work was to characterize, by different methodologies, the agronomic performance 
of soybean genotypes for selection for Cultivation Value and Use trials. The experiment 
was conducted in the field in a randomized block design with two replications, where 
50 were evaluated. soybean genotypes, including 3 checks, during two agricultural 
years (2018/2019 and 2019/2020). Agronomic characters were evaluated: number of 
days to maturity, number of days to flowering, plant height at maturity, weight of a 
thousand grains, lodging, oil content and grain yield. To determine the adaptability and 
productive stability of the genotypes, GGE biplot multivariate prediction methodologies 
and REML/BLUP mixed models were used and compared, using the main agronomic 
characters of production and oil content, which are of industrial importance in human 
and animal nutrition. The methods of analysis showed differences regarding the 
ordering of adaptability and stability, however, they were unanimous in considering the 
genotypes as superior: 24, 29, 30, 32, 34 and 42 for yield and 4, 17, 37 and 44 for oil 
content. The predominant pedigree of the selected genotypes consists of biparental 
crosses, with the exception of genotype 24, which comes from a quadruple cross. 

 

 

Keywords: GGE biplot, Glycine max, mixed model, multivariate analysis, REML/BLUP
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1. INTRODUÇÃO  
 

 

 A soja é a principal oleaginosa cultivada em todo o mundo, além de ser a mais 

importante fonte de proteína na alimentação animal, também possui relevância na 

alimentação humana. Esta cultura por ser cultivada em diversas regiões do Brasil, 

apresenta variabilidade quanto ao seu desempenho produtivo, o que leva programas 

de melhoramento a selecionar, em diferentes ambientes, genótipos produtivos e com 

características desejadas (Matei et al., 2018).  

 Devido a flutuação de desempenho apresentado pela presença da interação 

genótipo (G) × ambiente (A) (IGA), a condução de experimentos se baseia em 

diferentes locais para seleção de genótipos superiores e indicação de cultivares que 

apresentam ganhos genéticos mais expressivos (Alves et al., 2018). 

 Dentre as metodologias utilizadas, as análises de adaptabilidade e estabilidade, 

possuem relevância quando utilizadas em caracteres de maior interesse como 

produção e teor de óleo para indústria, visando assim, a recomendação mais segura 

dos cultivares (Bernardo, 2020).  

 Diversos métodos são utilizados para estimar de maneira confiável o 

desempenho genotípico. Serão aqui destacadas as metodologias de avaliação de 

adaptabilidade e estabilidade, por meio das análises dos efeitos principais do genótipo 

e da interação genótipo x ambiente (GGE biplot) (Yan et al., 2000), e a metodologia 

que utiliza os modelos mistos (REML/BLUP), que permite a estimativa dos 

componentes de variância por máxima verossimilhança restrita (REML) e predição de 

valores genéticos pela melhor predição linear não viesada (BLUP), baseando-se no 

método da média harmônica do desempenho relativo dos valores genéticos preditos 

(MHPRVG) (Resende, 2006). 

 Ainda há divergências quanto ao modelo estatístico ideal para avaliar o 

desempenho, bem como para a estimativa do ganho genético superior, pois a 

diferença na utilização dos métodos existentes está na precisão da comparação das 

médias. Desta forma, faz-se necessário a comparação entre as metodologias, visando 

aumentar a acurácia no processo de seleção de genótipos de soja utilizando 

parâmetros de adaptabilidade e estabilidade (Colombari Filho et al., 2013). 
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 Mediante o exposto, este trabalho teve como objetivo caracterizar por 

diferentes metodologias, o desempenho agronômico, adaptabilidade e estabilidade de 

genótipos de soja em ensaio preliminar e selecionar os genótipos superiores para 

comporem futuros ensaios de Valor de Cultivo e Uso, visando registro e proteção de 

cultivares. 

 

2. REVISÃO DE LITERATURA 
 

2.1 Cultura da soja  

 

 A soja (Glycine max (L.) Merrill) é mundialmente conhecida por sua relevância 

quanto a utilização de seus produtos na alimentação humana, animal e valor 

econômico no mercado nacional e internacional (Oliveira et al., 2016). É oleaginosa 

autógama pertencente à Fabaceae, de ciclo anual, herbácea, ereta, crescimento 

morfológico diversificado, com número variado de ramificações e contem número de 

cromossomos igual a 2n=40, tendo seu ciclo influenciado pelo cultivar e condições 

ambientais (Sediyama, 2015). 

 Originária de regiões temperadas, a introdução da soja no Brasil é em 

decorrência da adaptação ao fotoperíodo que é fator chave para seu cultivo. Para 

chegar ao patamar dos maiores produtores de soja, houve no Brasil quebras de 

fronteiras agrícolas e introdução da característica de juvenilidade longa que 

possibilitou o grande avanço na produção em região tropical (Passos et al., 2019). 

 Nos últimos anos houve um crescimento vertiginoso na produção nacional 

fazendo com que o Brasil se destacasse como o maior produtor mundial em 

sojicultura. No ano agrícola 2018/2019, a área cultivada de soja correspondeu ao 

plantio de 35,8 milhões de hectares, representando aumento de 1,9% em relação à 

safra anterior e produtividade de 3206 kg/ha. O destaque nacional é em relação as 

regiões Centro-oeste e Sul, em que até o último levantamento, representam mais de 

79% da produção com aproximadamente 115 milhões de toneladas (Conab, 2019). 

 No Estado de São Paulo o cultivo da soja é valorizado na prática de rotação de 

culturas, quando implementada no intervalo entre os plantios de cana-de-açúcar, 
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visando redução de insumos e otimização do uso do solo em áreas de reforma de 

canavial. De maneira geral, a renovação das áreas de cana ocorre após 6 anos 

seguidos, em que se observa esgotamento do solo e que a adoção da semeadura 

direta de soja sobre a palhada da cana proporciona melhoria da fertilidade do solo 

(Pavão et al., 2015). 

 No ano agrícola 2019/2020, manteve destaque em crescimento e maior 

produtor mundial de soja com ganho de 4,3% em relação à safra anterior, o Brasil 

obteve também produção recorde e histórica de 124,8 milhões de toneladas em área 

plantada de 36.949,8 mil hectares, equivalente ao crescimento de 3% em relação à 

safra 2018/2019 (Conab, 2020). 

 Assim, além de constituir uma das principais commodities mundiais, o 

complexo soja composto pela soja em grãos e seus derivados como óleo e farelo, 

possui grande importância econômica para o mercado brasileiro com o aumento do 

consumo interno e à arrecadação com exportações (Oliveira et al., 2016). 

2.2 Interação genótipo x ambiente 

 

 Com a intenção de desenvolver genótipos produtivos, que apresentem 

consistência nos mais diversos ambientes, os programas de melhoramento visam 

reunir características distintas, porém que não variam conforme alterações nos 

ambientes de cultivo, conservando seu comportamento em função das modificações 

atribuídas pelos fatores bióticos e abióticos (Nogueira et al., 2015). 

 A capacidade do genótipo de manter seu desempenho estável diante às 

alterações no ambiente de cultivo é denominada homeostase, este mecanismo ocorre 

permitindo a planta passar por aclimatação e ajustes nas funções fisiológicas, 

mantendo sua plasticidade fenotípica para os atributos morfológicos e fisiológicos. 

Entretanto, a probabilidade de obtenção de um genótipo de soja que possa reunir tais 

características torna-se restrita, sendo necessário compreender todos os fatores 

envolvidos na obtenção de um fenótipo favorável (Arega et al., 2018). 

 Sob o ponto de vista estatístico, a utilização somente da análise da interação 

genótipo x ambiente (IGA) poderá ser falha ou superficial na seleção de características 

quantitativas em genótipos superiores. Apesar de sua importância para o 
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melhoramento, a análise GxA deverá ser atrelada a outros métodos estatísticos 

evitando perda de informações não detectadas, possibilitando um estudo mais 

completo e detalhado, evitando uma desnecessária repetição de experimento (Torres 

et al., 2015). 

 A garantia de desempenho superior que leva ao fenótipo favorável, está na 

realização do cultivo dos genótipos superiores selecionados em vários locais, 

principalmente na fase final do processo de melhoramentos de plantas, em diferentes 

condições climáticas e fertilidade do solo, como também em mais de uma safra, 

garantindo informações completas sobre características quantitativas de cada 

genótipo frente as melhorias do ambiente (González-Barrios et al., 2019). 

 A combinação de diferentes condições pode ocasionar uma interação entre 

fatores, proporcionando resposta do mesmo caráter em genótipos distintos. Assim, 

para identificar genótipos específicos, melhoristas utilizam a divisão de uma área 

heterogênea em sub-regiões mais uniformes, possibilitando classificar a IGA em dois 

tipos: simples e complexa (Cruz et al., 2014). 

 Os efeitos da IGA sobre as cultivares podem ser minimizados quando os 

experimentos são conduzidos em diversos locais com altitude, latitude e longitude 

distintas, como em consecutivos anos agrícolas de modo a mensurar a interação 

ocorrida e suas possíveis interferências (Pacheco et al., 2017). 

 Conforme previsto, a ocorrência de IGA de natureza complexa nos programas 

voltados à obtenção de novas cultivares possui grande relevância, influenciando 

diretamente na confiabilidade da seleção e recomendação dos genótipos para um 

determinado grupo de ambientes (Lado et al., 2016). 

 A condução da cultura da soja nos programas de melhoramento possui diversos 

papéis importantes, dentre eles está relacionado no valor econômico, onde buscam-

se avaliar e determinar caracteres agronômicos relevantes para recomendação de 

cultivares como a produtividade (Kaster et al., 2012) 

 Segundo Sediyama et al. (2015), o ranqueamento é uma metodologia utilizada 

para determinar o diferencial da performance dos genótipos, e o comportamento 

apresentado devido as condições ambientais diferentes nos diversos locais cultivados. 
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 O comportamento obtido de respostas distintas devido aos diferentes modos 

de condução é o fator que limita a recomendação e indicação de genótipos em uma 

faixa ampla de ambientes (Soares et al., 2017). 

 Dentre as metodologias mais recentes usadas a fim de identificar com eficiência 

a IGA, são análises baseadas em gráficos biplot, que representam uma matriz de 

dados, como: o modelo AMMI, método estatístico para compreensão da estrutura de 

interações genótipo e ambientes, e o modelo GGE biplot, que leva em consideração 

o efeito principal de genótipo mais a interação genótipo e ambiente (Souza et al., 

2015). 

 

2.3 Adaptabilidade e estabilidade 

 

 Entre os métodos que visam esclarecer os efeitos da IGA, estão as análises de 

adaptabilidade e estabilidade, porém estas diferem entre si quanto aos seus conceitos 

e procedimentos biométricos de estimativa das variações ambientais, assim, 

caracterizam-se por serem metodologias estatísticas que permitem identificar 

cultivares mais estáveis, tanto em maneira específica ou ampla (Tessele et al., 2016). 

 Em condições específicas ou amplas, espera-se ao realizar análises de 

adaptabilidade e estabilidade identificar cultivares que apresentem comportamento 

previsível e que sejam responsivos às variações ambientais. Assim, é necessário 

realizar o cultivo em áreas que melhor representem as condições de cultivo 

prevalecentes, de forma a obter estimativas dos parâmetros com maior acurácia (Qin 

et al., 2015). 

 Sob a perspectiva do melhoramento genético a adaptabilidade pode ser 

considerada por: adaptação ampla ou específica, em que os genótipos responderem 

vantajosamente à melhoria do ambiente. Sendo necessário para a adaptação ampla, 

o cultivar apresentar bom desempenho em praticamente todos os locais de cultivo.

 Na adaptação específica, o objetivo do melhoramento será na obtenção de 

cultivares que apresentem alto desempenho em região definida (Lado et al., 2016). 

 A compreensão da estabilidade pelos melhoristas no programa de 

melhoramento leva a obtenção de genótipos mais produtivos e capazes de 

apresentarem comportamento altamente previsível em função das variações dos 
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ambientes, para isso, inúmeros genótipos são testados anualmente antes da 

recomendação final e da multiplicação, permitindo alta confiabilidade nas etapas de 

seleção e posterior indicação dos genótipos mais promissores (Ferrari et al., 2018). 

 Ao final das etapas de condução é possível dimensionar o impacto real da 

seleção, garantindo maior segurança na recomendação genótipos visando alta 

produtividade e outras características agronômicas de interesse em um local 

específico ou grupo de ambientes (Teodoro et al., 2015). 

 Segundo o conceito sugerido por Sediyama (2015), a adaptabilidade de uma 

variedade está relacionada ao seu potencial de assimilar proveitosamente as 

variações do ambiente. Borém et al. (2017) definem a estabilidade como a maior ou 

menor habilidade de genótipos se adaptarem às alterações climáticas, durante os 

anos agrícolas, dentro de um local, ou seja, indica a capacidade do genótipo de exibir 

um comportamento altamente previsível, mesmo com as variações ambientais. 

 Quando uma linhagem e/ou cultivar for avaliada em mais de um ambiente, 

através das análises adaptabilidade e estabilidade, é possível por procedimentos 

estatísticos identificar as cultivares de comportamento mais estável e que reagem 

positivamente às mudanças no ambiente. Através dessas análises é possível também 

fragmentar os efeitos da IGA em efeitos de ambiente e efeitos de genótipos, 

evidenciando a contribuição relativa de cada um para a interação total (Ramalho et 

al., 2005). 

 As metodologias existentes para a análise de adaptabilidade e estabilidade são 

baseadas nos seguintes sistemas: variância da IGA; regressão linear simples; 

regressão linear bissegmentada; regressão quadrática; modelos não lineares; 

métodos não-paramétricos; análise de agrupamentos; análise fatorial de 

correspondência; análise de coordenadas principais; e métodos que abordam a 

análise comum de variância (método univariado) complementando a análise de 

componentes principais (método multivariado), como é o caso da análise GGE Biplot 

e AMMI (Souza et al., 2015). 

 Estas técnicas computacionais interativas estão comumente associadas às 

metodologias dos modelos mistos para obtenção dos componentes de variância e 

parâmetros genéticos (Cruz et al., 2014). 
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2.4 Modelos mistos na identificação de genótipos superiores 
 

 De modo a obter maior eficiência agronômica na classificação de um ranking 

com índice de genótipos adaptados e estáveis, é utilizado abordagem estatística 

baseada na máxima verossimilhança restrita (Restricted Maximum Likelihood - 

REML), estimativa dos componentes de variância e parâmetros genéticos e as 

inferências obtidas pelo melhor preditor linear, denominado modelo de melhor preditor 

linear não viesado (Best Linear Unbiased Prediction - BLUP) (Gonçalves et al., 2020). 

 A metodologia baseada em modelos mistos sugerida por Resende (2007) 

apresenta vantagens sobre os outros métodos existentes, sendo capaz de 

caracterizar erros correlacionados dentro de locais, assim como determinar a 

estabilidade e a adaptabilidade na seleção de genótipos superiores, gerar valores 

genéticos já extraídos da instabilidade, podendo ser aplicado sobre diversos tipos de 

ambientes, como também em experimentos desbalanceados. 

 Outra vantagem também relacionada ao método de modelos mistos está na 

possibilidade de gerar resultados na própria unidade ou escala do caráter avaliado, 

podendo ser posteriormente interpretados diretamente como valores genéticos, 

sobressaindo a outros métodos que não possibilitam estes resultados (Rosado et al., 

2012). 

 Segundo Resende (2007), a máxima verossimilhança restrita (REML) e o 

melhor preditor linear não viesado (BLUP) são metodologias que possibilitam 

determinações complementares, assim como, selecionar: genótipos com alta 

adaptabilidade e responsivos à melhoria do ambiente; genótipos específicos para 

determinada localidade; e seleção pelos atributos produtividade, estabilidade e 

adaptabilidade, concomitantemente. 

 A utilização destes métodos está presente em diversas culturas, possibilitando 

análise de produtividade, estabilidade e adaptabilidade, como verificado em: cana-de-

açúcar (Ferraudo e Perecin, 2014), arroz (Streck et al., 2009), cenoura (Silva et al., 

2011), café (Rocha et al., 2015), feijão (Torres et al., 2016), clones de Eucalyptus 

(Castro et al., 2018). 

 Na cultura da soja, Andrade et al. (2015) utilizaram o método de modelos mistos 

para determinar a interação genótipos x ambientes de 202 genótipos de soja, a partir 

da metodologia de modelos mistos, e utilizando o software estatístico Selegen 
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REML/BLUP. A conclusão chegada por estes autores é que os parâmetros genéticos 

são facilmente estimados pela metodologia de modelos mistos, sendo os valores de 

precisão muito elevados e indicativo da confiabilidade do modelo na classificação dos 

genótipos, sendo MHPRVG a estratégia mais proeminente para a seleção 

responsável pela produtividade, estabilidade e adaptabilidade. 

 Para compreensão do valor genético dos genótipos é utilizado a máxima 

verossimilhança restrita (REML) associada ao preditor linear não viesado (BLUP), 

determinando os elementos de variância como conhecidos e os efeitos genéticos são 

classificados como aleatórios (Freitas et al., 2013). 

 A superioridade do genótipo será estabelecida através de índice ambiental que 

classifica os ambientes em favoráveis ou desfavoráveis, baseado nos efeitos 

genéticos que quantifica a média do genótipo, efeitos do ambiente e determina um 

índice de confiança, permitindo inferir sobre a adaptabilidade e estabilidade fenotípica. 

A contribuição de cada fator de variação permite utilizar a contribuição relativa da 

soma de quadrados dos genótipos e ambientes de cultivo para a interação, 

identificando quais os níveis de tratamento que mais participaram da IGA para cada 

caráter (Pimentel et al., 2014). 

 A metodologia REML/BLUP maximiza a relação entre a predição do valor 

genético, com o verdadeiro valor genético, onde se busca minimizar o erro de predição 

aliada ao uso de técnicas multivariadas e análises gráficas Biplot, possibilita realizar 

inferências para as interações complexas, promovendo interpretações menos 

viesadas, com resultados expressos de modo simplificado e confiável (Piepho et al., 

2008). 

 Estes modelos lineares mistos são amplamente utilizados em culturas anuais, 

como também em autógamas, consiste em técnica eficaz estratégia para aumentar a 

precisão no posicionamento dos genótipos (Follmann et al., 2019). 

 O princípio da verossimilhança foi proposto por Fischer (1922), em que a função 

será fornecer estimativas relativas e caracteriza-se por ser um método que independe 

do tamanho amostral ou da distribuição que os dados assumem, onde os modelos 

mistos consideram conjuntamente os efeitos fixos e aleatórios, assim, as conclusões 

obtidas para os efeitos fixos são estabelecidas como estimativas, entretanto, para os 

efeitos aleatórios o termo correto é predição.  
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 Efeitos aleatórios são conferidos aos fatores de variação referentes à amostra 

representativa da população, em contrapartida, efeitos fixos são atribuídos a aqueles 

fatores de variação delimitados e restritos aos níveis pré-estabelecidos (Johnson e 

Wichern, 2002). 

 A máxima verossimilhança é baseada na obtenção do ponto da máxima função, 

sendo definida como a função densidade de probabilidade conjunta para todas as 

observações experimentais. Como desvantagem, este modelo não considera a perda 

dos graus de liberdade, devido à estimativa dos efeitos fixos e isso culmina em 

estimadores viesados (Resende et al., 2014).  

 Este estimador deve apresentar consistência com propriedade assintótica, e 

seu valor não deve se alterar devido ao aumento do tamanho amostral, devendo 

revelar precisão com variância mínima (Johnson e Wichern, 2002). 

 

2.5 Utilização do método GGE biplot na seleção dos genótipos 

 

 O método GGE Biplot tem como origem a análise de dados o modelo SREG 

(Sites Regression), em que é possível identificar as respostas dos genótipos em cada 

ambiente por meio gráfico GGE (Genotype main effects and Genotype x Environment 

interaction) (Ramos et al., 2009). 

 Quando muitos genótipos são testados ao longo de vários anos e locais, muitas 

vezes é difícil determinar o padrão de resposta genotípica em todos os ambientes sem 

a ajuda de exibição gráfica dos dados. O método biplot fornece uma solução facilitada 

para esse problema ao auxiliar o melhorista a trabalhar não somente com a variância 

proveniente da IGA, por meio de uma abordagem analítica multivariada que 

graficamente exibe os dados bidirecionais e permite a visualização dos genótipos e 

ambientes avaliados e a estratificação ambiental (Yan e Kang, 2003). 

 Um GGE biplot é formado plotando as pontuações do primeiro componente 

principal (PC) dos genótipos e os ambientes contra suas respectivas pontuações para 

o segundo PC resultado da decomposição de valor singular (DVS) de genótipo por 

ambiente e um biplot bidimensional pode ser gerado, demonstrando eficiência na 
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explicação da soma dos quadrados da interação quando comparado com analises 

convencionais de variância (Oliveira et al., 2017). 

 Esta análise é usada tanto para identificar genótipos adaptados e de alto 

rendimento em cada ambiente, como também na composição de estratos ou mega-

ambientes capazes de gerar recomendações. Na análise, os melhores genótipos 

devem ter uma grande pontuação PC1 e uma pequena pontuação PC2, e os escores 

dos componentes principais pela DVS dos efeitos de genótipo (G) + interação (GxA) 

regionalizadas (Yan et al. 2000). 

 Melhoristas de plantas utilizam o GGE Biplot como uma ferramenta de análise 

de estabilidade e seleção de variedades, que respondam de forma otimizada e 

consistente em todos os ambientes, com o objetivo de incorporá-las em seus 

programas de melhoramento (Santos et al., 2017). 

 As IGA existem quando as respostas de dois genótipos para diferentes níveis 

de estresse ambiental não são paralelas, assim, inúmeros métodos foram 

desenvolvidos para medir a resposta dos genótipos às mudanças no ambiente 

(Cheelo et al., 2017). No entanto, GGE Biplot oferece uma forma mais completa de 

avaliação visual de todos os aspectos dos dados, criando um biplot que representa 

simultaneamente o desempenho médio e a estabilidade (Yan, 2001). 

 A aceitação generalizada do GGE Biplot por sua capacidade de avaliar 

desempenho e estabilidade médios e para identificar mega-ambientes, acabou 

criando uma necessidade de pesquisa para comparar o GGE Biplot com outras 

ferramentas de análise de estabilidade já utilizadas tradicionalmente (Musundire et al., 

2021).  

 A análise duplo fatorial utilizada nesta metodologia permite que ambos os eixos 

estejam na mesma escala, em que o cosseno do ângulo entre os ambientes coincide 

com correlação genética entre eles, assim, o gráfico gerado ilustra não só o 

desempenho médio e a estabilidade de cada genótipo, como também o desempenho 

relativo em cada ambiente, o que diferencia essa análise tornando-a mais proveitosa 

em relação a outras metodologias biplot (Amira et al., 2013). 

 O desempenho medido de um genótipo é o resultado de sua composição, o 

ambiente em que o genótipo é cultivado e a interação entre o genótipo e os ambientes. 
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Estudos têm mostrado que o ambiente no qual o genótipo é cultivado é a maior fonte 

de variação com base na contribuição para a soma total dos quadrados (Vianna et al., 

2013). 

 Outra característica significativa do GGE Biplot é a sua capacidade de remover 

o impacto de ambiente, permitindo que o avaliador se concentre nos dois 

componentes de desempenho da IGA que são significativos para a condução dos 

experimentos (Oliveira et al., 2017). 

 A interpretação do gráfico formado é realizada ao identificar o número de 

estratos ambientais ou mega-ambientes gerados, as linhas traçadas em cada 

quadrante que ligam os pontos mais dispersos dos genótipos mais afastados da 

origem e o polígono formado que contém os pontos de todos os outros genótipos não 

ligados na linha traçada. Em sequência, é necessário identificar a divisão do polígono 

em diferentes setores por meio de linhas perpendiculares (Yan e Tinker, 2006).  

 O genótipo que estiver situado no vértice de cada estrato ou mega-ambiente é 

considerado o genótipo vencedor para o grupo de ambientes em questão. Este 

procedimento é capaz de discriminar “qual genótipo ganha onde”, utilizando o critério 

de identificar em qual ambiente cada genótipo é mais indicado e definir o genótipo 

ideal (Musundire et al., 2021).  

 

3. MATERIAL E MÉTODOS  

 

3.1 Material genético 

 

 Foram utilizados 47 genótipos superiores de soja, desenvolvidos pelo programa 

de melhoramento genético da UNESP/FCAV Jaboticabal, obtidos por meio de 

hibridações artificiais entre cultivares, sendo 41 genótipos oriundos de cruzamentos 

de diferentes genealogias biparentais, 3 de cruzamentos quádruplos e 3 de 

cruzamentos óctuplos, além de 3 cultivares comerciais (M5947IPRO, AS3680IPRO e 

TMG 1175 RR) utilizados como testemunhas (Tabela 1). 
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Tabela 1. Genealogia dos genótipos de soja do Programa de Melhoramento Genético 
de Soja da FCAV/UNESP Jaboticabal e cultivares comerciais utilizados nos 
experimentos. Jaboticabal, SP. 

Cruzamento 
Genótipos 
Derivados 

Cruzamento 
Genótipos 
Derivados 

BR-16 x Paraná 1 BR-16 x Ocepar-5 30 

FT-Cometa x Bossier 2, 3, 4, 5, 6, 7, 29 JAB.00-05-1/5C3B x M 7211 RR 31 

FT-Cometa x IAC-13 8 JAB.00-05-5/4A2D x M 7578 RR 32, 45 

FT-Cometa x IAC-10 9 JAB.00-05-1/5C3B x M 7639 RR 33, 37, 38 

FT-Cometa x Paraná 
10, 11, 12, 13, 
14, 15 

JAB.00-05-5/4A2D x M 7908 RR 34, 35, 39 

EMBRAPA 48 x Conquista 16, 17, 18 JAB.00-06-2/3I3D x M 8236 RR 36, 40 

CAC 1 x BR-16 19 JAB.00-01-21/4M1D x M 8336 RR 41, 42 

CAC 1 x BR-19 20 JAB.03-3/1H2D x M 8360 RR 43 

IAC 17 x BR-16 21 JAB.04-1/5A4D x M 8230 RR 44 

CD 204 X Liderança 22 JAB.03-3/1C3D x M 7211 RR 46 

(BRS -137 x Hartwig) x (IAC-8-2 x 
Embrapa 48) 

23 JAB.04-1/5A4D x M 7639 RR 47 

(Hartwig x BRS-134) x (Coodetec-
201 x BRS MS Bacuri) 

24 M5947IPRO* 48 

(Hartwig x BRS-134) x (Taninung-4 x 
Renascença) 

25 AS3680IPRO* 49 

[[Tainung-4 x Renascença) x (FT- 
Estrela x BRS-134)] x [(EMBRAPA-
59 x CD-204) x (CAC-1 x BRS-137)]] 

26, 28 TMG 1175 RR* 50 

[[(BR-16 x Tainung-3) x (CAC-1 x 
BRS-137)] x [(Embrapa-59 x FT-2) x 
(Conquista x CD-204)]] 

27   

 
 

3.2 Manejo e condução experimental 

 

 

 Os experimentos foram conduzidos em campo nos anos agrícolas 2018/2019 

e 2019/2020 em sistema plantio direto, na Fazenda de Ensino, Pesquisa e Extensão 

da Faculdade de Ciências Agrárias e Veterinárias da Unesp em Jaboticabal, 

localizada na região norte do Estado de São Paulo, a 21°15’ S e 48°18’ O, com altitude 

aproximada de 575 m em Latossolo Vermelho-Escuro eutroférrico muito argiloso, de 

relevo suavemente ondulado. O clima da região é do tipo tropical (Aw) com 

temperatura média anual de 22,2°C e precipitação média de 1.400 mm (Gazotto et al., 

2020).  

 Para efeito de análise e interpretação, cada ano agrícola foi considerado como 

um ambiente, sendo, 2018/2019 ambiente 1 e, 2019/2020 ambiente 2. Ainda, por meio 

da Estação Agroclimatológica da FCAV foram acompanhadas as precipitações 



13 
 

pluviométricas durante a condução dos experimentos, resultante em acumulados de 

1.053 mm para ambiente 1 e 1.038 mm para o ambiente 2. 

O delineamento utilizado foi de blocos ao acaso, com duas repetições, sendo 

mantidas de 12 a 15 plantas por metro linear. Cada parcela experimental foi composta 

por quatro linhas de 5 m de comprimento espaçadas de 0,5 m entre si, considerando 

como área útil as duas linhas centrais e desprezando-se 0,5 m de cada extremidade 

das linhas (totalizando 4,0 m2). As adubações, manejo e controle fitossanitário 

seguiram as recomendações para a cultura da soja (Embrapa, 2014). 

 

3.3 Caracteres avaliados  

 

A caracterização fenotípica foi realizada por meio da avaliação dos seguintes 

caracteres agronômicos: número de dias entre a emergência e estádio R8 (NDM); 

número de dias entre a emergência até o estádio R1-R2 (NDF); altura de plantas na 

maturidade, média aritmética da medida em centímetros do colo até a extremidade da 

haste principal de cinco plantas aleatórias na área útil das parcelas (APM); 

acamamento avaliado por meio de escala visual de notas, 1 = plantas totalmente 

eretas, à 5 = plantas acamadas (Ac); peso de mil grãos  obtido pela média do peso de 

quatro amostras com 1000 grãos (PMG); teor de óleo (ÓLEO) determinado em 

amostras de grãos íntegros de soja pela técnica da Refletância do Infravermelho 

Próximo; produtividade obtida pelo peso dos grãos colhidos na área útil das parcelas 

extrapolado em kg.ha-1, sendo corrigido a 13%  de umidade dos grãos (PROD).  

  

3.4 Análises de variância e análises de correlações 

 

Visando a seleção dos genótipos mais adaptados e estáveis aos ambientes, 

para fins de modelagem foram considerados ambiente como aleatório e genótipos 

como fixos, em que a avaliação da variabilidade genética entre os tratamentos 

(testemunhas e genótipos) consistiu na análise de variância dos efeitos principais e 

da interação entre as fontes de variação pelo teste F. As médias foram comparadas 

pelo teste de Scott-Knott a 5% de probabilidade, sendo os dados de Acamamento (Ac) 

transformados por meio de (√𝑥).  



14 
 

Adicionalmente, foi avaliada a magnitude e o sentido das associações entre as 

variáveis pela correlação linear simples de Pearson, mantendo na análise a 

representação de caracteres com número de condição alto, definido pela razão entre 

o maior e o menor autovalor da matriz (Cruz et al., 2014).  

As matrizes de correlação foram analisadas criando redes de correlação 

ponderada, nas quais as conexões entre as variáveis são determinadas pela "matriz 

adjacente ”A = h (R), com a seguinte função: 

h (rij) = ½ {sgn (│rij│ ‑ ρ) +1} 

Em que: ρ é o parâmetro de "limite rígido", que foi definido como nulo, de modo 

que todas as conexões entre variáveis possam ser vistas. No entanto, a espessura 

das bordas foi controlada pela aplicação de um valor de corte igual a 0,3, o que 

significa que apenas │rij│≥0,3 têm suas arestas em destaque. O algoritmo de 

Fruchterman-Reingold (Fruchterman e Reingold, 1991) foi usado para criar um layout 

direcionado, em que a proximidade entre os nós (características) é proporcional ao 

valor absoluto de correlação entre esses nós, indicando correlações positivas 

coloridas em verde escuro, enquanto as negativas foram representadas em vermelho. 

Todas as análises foram feitas utilizando o programa computacional estatístico 

Genes, versão 2020 (Cruz, 2013) e software R, Versão 3.1.2 para utilização da rede 

de correlações fenotípicas do pacote “Qgraph” (Epskamp et al., 2012). 

 

3.5 Análises de adaptabilidade e estabilidade 

 

Após verificar a significância da interação genótipos x ambientes, foram 

realizadas as análises de adaptabilidade e estabilidade dos 50 genótipos de soja, 

pelas metodologias GGE Biplot (Yan et al., 2000) pelo RStudio (Rstudio Team, 2017), 

e MHPRVG para modelos mistos (Resende, 2006) pelo software Selegen. 

O método GGE Biplot considera o efeito do genótipo e da sua interação com 

os anos, assim, os efeitos dos ambientes foram considerados como fixos, enquanto 

que os efeitos dos genótipos foram considerados como aleatórios, pois apenas o 
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efeito principal de genótipo e da IGA são importantes e interpretados simultaneamente 

em dois termos multiplicativos, podendo ser observado na seguinte equação: 

Y𝑖𝑗𝑘 =  m +  g𝑖 +  l𝑘 +  gl𝑖𝑘 + r𝑗/𝑘 +  e𝑖𝑗𝑘 

Em que: Yijk = é o valor observado no i-ésimo genótipo, j-ésima repetição, no k-

ésimo local; m = é a média geral; gi = é o efeito do i-ésimo genótipo; lk = é o efeito do 

k- ésimo local; glik = é o efeito da interação do i-ésimo genótipo com o k- ésimo local; 

rj/k = é o efeito da j -ésima repetição dentro do k- ésimo local, eijk = erro. 

A realização desta análise assumindo os genótipos como aleatórios, foi 

atribuída somente às variáveis de maior importância para seleção neste estudo, 

PROD e ÓLEO, considerando o ano 2018/2019 como Ambiente 1 e o ano 2019/2020 

como Ambiente 2. 

Para a análise de Máxima Verossimilhança Restrita/Melhor Preditor Linear Não 

Viesado (REML/BLUP) foi utilizado o modelo estatístico de avaliação genética pelos 

maiores valores da média harmônica dos valores genotípicos:  

𝑦 = 𝑋𝑟 + 𝑍𝑔 + 𝑊𝑏 + 𝑒 

Em que: y é o vetor de dados, r é o vetor dos efeitos de repetição somados à 

média geral, g é o vetor dos efeitos genotípicos, b é o vetor dos efeitos de blocos, e é 

o vetor de erros ou resíduos. As letras maiúsculas na fórmula representam as matrizes 

de incidência para os referidos efeitos. 

Este modelo estatístico permite obter inferências conjuntas de adaptabilidade 

e estabilidade pelo ranking obtido da Média Harmônica da Performance Relativa dos 

Valores Genotípicos (MHPRVG), pelo ganho genético acumulado (GA) com as 

gerações de seleção: 

𝐺𝐴 = 𝑛𝑜𝑣𝑎 𝑚é𝑑𝑖𝑎 + 𝑔 − (𝑢 + 𝑔) 

Em que: 𝐺𝐴 é o ganho genético acumulado, 𝑛𝑜𝑣𝑎 𝑚é𝑑𝑖𝑎= média geral da 

produtividade, 𝑔 é o efeito genético aditivo, (𝑢 + 𝑔) é o valor genético aditivo. 

Desta forma, ao corrigir simultaneamente os dados para os efeitos ambientais, 

estimar os componentes de variância e parâmetros genéticos, em que se objetiva 

maximizar o ganho genético e a eficiência dos programas de melhoramento, garante 
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a capacidade de avaliar muitos genitores, sendo promissor em intensidade de seleção 

em termos de ganho (Resende, 2007). 

 

4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

 A média geral de produtividade de soja do experimento para os dois ambientes 

foi de 3326,59 kg.ha-1. Na Tabela 2 é apresentada a análise de variância dos efeitos 

principais e da interação entre as fontes de variação para cada caráter agronômico 

avaliado.  

 A análise de variância conjunta apresentou interação genótipo x ambiente 

significativa para a maioria dos caracteres agronômicos avaliados, com exceção de 

peso de mil grãos e teor de óleo indicando que os anos de cultivo devem ser 

considerados como ambientes distintos para os caracteres significativos. 

 Os coeficientes de variação obtidos nos experimentos avaliados foram de baixa 

magnitude (CV ≤11,51%), permitindo considerar que os experimentos apresentaram 

boa acurácia e que não ocorrem grandes interferências de fatores não controlados 

(Tabela 2). Soares et al. (2017) confirmam que a constância no desempenho de 

experimentos que envolvem ambientes, justifica a boa precisão dos dados, e que 

resulta em baixos índices de CV, os quais obtiveram índices em torno de 8,45%. Para 

a fonte de variação genótipos (tratamentos), todos os caracteres avaliados foram 

significativos, indicando a variabilidade presente entre os mesmos.  

Tabela 2. Quadrados médios (QM) e suas respectivas significâncias obtidas na 
análise de variância para os caracteres: número de dias para florescimento (NDF), 
número de dias para maturidade (NDM), altura de plantas na maturidade (APM), 
acamamento (Ac), peso de mil grãos (PMG), teor de óleo (OLEO) e produtividade de 
grãos (PROD) de 50 genótipos de soja nos anos agrícolas 2018/2019 e 2019/2020. 
Jaboticabal, SP. 

FV GL 
QM 

NDF NDM APM Ac1 PC OLEO PROD 

Bloco 3 2,10 5,30 178,91 0,01 1,66 0,84 317555,22 
Genótipo 49 113,45** 80,43** 950,48** 0,12** 15,28* 3,78** 668965,27** 
Ambiente 1 1176,12** 1095,12** 35154,91** 2,26** 16,84ns 24,73* 139860,20ns 

IGA 49 8,38** 17,49** 126,96* 0,05** 1,12 ns 0,43 ns 260651,68** 
Resíduo 98 4,77 6,25 76,40 0,02 0,77 0,51 47774,99 

Total 199        
Média  50,71 118 75,90 1,64 13,22 21,16 3326,59 
CV(%)  4,31 2,12 11,51 9,56 6,64 3,40 6,57 

1 notas de 1 a 5; ** Significativo a 1% de probabilidade; *significativo a 5% de probabilidade; ns não 
significativo; CV(%) coeficiente de variação em porcentagem; Média = média geral do experimento. 
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 Para os genótipos houve interação significativa para todos a 1% de 

probabilidade, o que indica que apesar do alto número de genótipos obtiveram 

diferença entre si. Para ambiente, os caracteres que não obtiveram diferença 

significativa foram PMG e PROD, que leva considerar que o ambiente não interferiu 

na performance da planta, sendo para o melhoramento uma condição favorável em 

que apresenta constância e estabilidade entre os ambientes. Ao analisar a IGA, o 

caráter PROD apresentou significância a 1% de probabilidade, sendo que para OLEO 

e PMG o teste foi não significativo, corroborando Bonato et al., (2000) ao concluir que 

estes caracteres não sofrem alta influência do ambiente, não variando muito com o 

avanço das gerações, possuem inter-relação entre a biossíntese de ambos os 

compostos determinado principalmente pela ação aditiva dos genes e alta 

herdabilidade. Assim, melhoristas visam buscar em seus programas de melhoramento 

genótipos que possuam altos valores de óleo ou proteína, sendo estes caracteres 

inversamente proporcionais (Calçado et al., 2019).  

 Como o efeito de genótipos foi significativo para todos os caracteres, para 

melhor ilustração da diferença entre os mesmos, as comparações de médias dos 

genótipos pelo teste de Scott & Knott foram representadas em tabela de médias 

(Tabela 3) e gráficos de dispersão (Figuras 1, 2 3 e 4).  

Observa-se que para o grupamento dos ciclos em NDF (Figura 1) e NDM 

(Figura 2), os genótipos 4, 48 e 49 apresentaram menor número de dias, indicando 

maior precocidade nos dois ambientes. Por sua vez, os genótipos 18, 36, 43 e 47 que 

apresentaram maior NDF se comportaram como os mais tardios quando analisados 

em NDM nos dois ambientes de cultivo. Storck e Ribeiro (2011), relacionam que a 

expressão fenotípica em NDM está relacionada a altos valores de herdabilidade, 

indicando grande potencial de seleção de genótipos de soja. 
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Tabela 3. Médias das variáveis de número de dias ao florescimento (NDF), número de dias a maturidade (NDM), altura de plantas 

na maturidade, acamamento (Ac), peso de mil grãos em g (PMG), produtividade em Kg ha-1 (PROD) e teor de óleo em % (ÓLEO) 

dos 50 genótipos de soja em dois ambientes. 

 

Genótipos 
Ambiente 1  Ambiente 2 

NDF NDM APM Ac PMG PROD ÓLEO  NDF NDM APM Ac PMG PROD ÓLEO 

G1 45 c 109 c 44 d 1,7 b 135 c 3010 d 21,3 a  47 d 119 b 36 d 1,4 c 148 b 2840 c 21,5 a 

G2 51 b 114 b 85 c 1,8 a 133 c 3052 d 19,8 b  56 b 121 b 68 c 1,4 c 153 b 4141 a 20,8 b 

G3 52 b 120 a 123 a 2,3 a 138 c 2763 e 19,9 b  56 b 122 a 115 a 1,8 b 155 b 2934 c 20,9 b 

G4 34 e 107 d 103 b 1,6 b 118 d 2628 e 21,9 a  43 e 112 c 70 c 1,6 c 130 c 3117 c 22,5 a 

G5 52 b 116 b 83 c 1,7 b 146 c 3477 c 21,0 a  56 b 117 b 58 c 1,4 c 152 b 3533 b 21,6 a 

G6 54 b 121 a 84 c 1,7 b 103 e 3480 c 19,9 b  58 b 120 b 56 d 1,6 c 106 d 3019 c 21,8 a 

G7 44 d 107 d 104 b 2,0 a 125 d 2908 d 20,0 b  53 c 119 b 49 d 1,5 c 139 c 2471 c 20,5 b 

G8 34 e 107 d 115 a 1,8 a 129 d 3580 c 24,4 a  47 d 116 b 84 b 1,5 c 126 c 2463 c 22,6 a 

G9 46 c 120 a 93 b 2,1 a 98 e 2725 e 18,1 b  52 c 122 a 69 c 1,6 c 106 d 3493 b 17,2 d 

G10 52 b 116 b 117 a 2,1 a 133 c 2657 e 20,7 b  52 c 118 b 94 b 1,7 b 136 c 3316 c 21,7 a 

G11 48 c 118 a 103 b 2,2 a 94 e 2982 d 19,6 b  51 c 118 b 80 b 1,7 b 108 d 3552 b 21,1 b 

G12 48 c 119 a 87 c 1,6 b 109 e 3366 c 19,9 b  58 b 124 a 63 b 1,7 b 127 c 2898 c 21,2 b 

G13 50 c 120 a 92 b 2,0 a 106 e 3053 d 20,4 b  55 c 123 a 65 c 1,4 c 118 d 3107 c 21,0 b 

G14 50 c 116 b 67 d 1,7 b 127 d 3091 d 19,9 b  53 c 122 a 69 c 1,7 b 150 b 2917 c 21,3 b 

G15 40 d 115 b 88 c 1,6 b 152 b 3213 d 20,9 a  44 d 119 b 43 c 1,4 c 160 b 2440 c 20,8 b 

G16 48 c 104 e 59 d 1,4 b 153 b 3171 d 22,0 a  53 c 118 b 41 d 1,4 c 154 b 3076 c 22,1 a 

G17 48 c 104 e 55 d 1,7 b 143 c 3356 c 21,9 a  53 c 114 c 49 d 1,5 c 157 b 3120 c 22,6 a 

G18 60 a 121 a 88 c 1,8 a 155 b 3501 c 21,0 a  60 a 116 b 68 d 1,8 b 134 c 3971 a 21,0 b 
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Continuação... 

 

Genótipos 
Ambiente 1  Ambiente 2 

NDF NDM APM Ac PMG PROD ÓLEO  NDF NDM APM Ac PMG PROD ÓLEO 

G19 47 c 115 b 91 b 1,6 b 98 e 2938 d 20,0 b  51 c 120 b 49 c 1,6 c 128 c 2996 c 21,7 a 

G20 50 c 118 a 109 a 2,0 a 139 c 3094 d 20,2 b  59 b 124 a 61 d 1,4 c 137 c 2813 c 20,9 b 

G21 45 c 111 c 61 d 1,4 b 210 a 2924 d 20,3 b  51 c 122 a 46 c 1,4 c 184 a 4053 a 20,8 b 

G22 47 c 109 c 72 c 1,4 b 142 c 3536 c 20,2 b  54 c 120 b 51 d 1,4 c 152 b 3545 b 21,8 a 

G23 52 b 121 a 98 b 2,1 a 116 d 3352 c 18,9 b  54 c 124 a 66 d 1,5 c 128 c 3734 b 20,1 c 

G24 50 c 119 a 81 c 1,7 b 163 b 3662 c 21,0 a  59 b 126 a 65 c 1,4 c 160 b 3737 b 21,9 a 

G25 50 c 120 a 84 c 2,0 a 145 c 3585 c 20,2 b  52 c 122 a 58 c 1,4 c 144 b 3528 b 21,9 a 

G26 53 b 119 a 84 c 1,8 a 149 b 2740 e 20,7 b  58 b 124 a 68 c 1,4 c 147 b 3934 a 21,5 a 

G27 45 c 111 c 72 c 1,4 b 103 e 3349 c 20,6 b  50 c 118 b 47 d 1,6 b 118 d 3269 c 21,3 b 

G28 52 b 118 a 94 b 1,6 b 109 e 3162 d 19,2 b  57 b 129 a 67 c 1,5 c 111 d 5391 b 19,7 c 

G29 41 d 107 d 86 c 1,7 b 142 c 3702 c 20,6 b  55 c 120 b 63 c 1,5 c 149 b 3692 b 21,2 b 

G30 40 d 109 c 77 c 1,6 b 159 b 4666 a 20,2 b  42 e 120 b 55 d 1,4 c 181 a 4350 a 20,9 b 

G31 49 c 121 a 98 b 2,1 a 119 d 3119 d 20,4 b  55 c 128 a 54 d 1,7 b 114 d 2776 c 22,0 a 

G32 48 c 119 a 125 a 2,4 a 119 d 4872 a 20,8 b  53 c 123 a 106 a 2,2 a 120 d 4439 a 21,7 a 

G33 49 c 116 b 98 b 1,4 b 109 e 2945 d 21,9 a  53 c 120 b 61 c 1,4 c 125 c 3164 c 23,1 a 

G34 50 c 120 a 83 c 1,7 b 131 c 3759 b 21,0 a  56 b 124 a 62 c 1,5 c 138 c 3736 b 22,2 a 

G35 49 c 118 a 93 b 1,6 b 168 b 3274 d 21,4 a  58 b 123 a 54 d 1,5 c 155 b 4210 a 22,4 a 

G36 56 a 122 a 101 b 1,7 b 96 e 3380 c 19,5 b  63 a 128 a 83 b 2,0 a 114 d 3385 c 20,6 b 

G37 50 c 117 b 93 b 1,6 b 107 e 2591 e 21,6 a  52 c 121 b 60 c 1,4 c 122 d 3279 c 22,2 a 

G38 50 c 119 a 96 b 1,7 b 116 d 3999 b 21,5 a  54 c 114 c 58 c 1,5 c 120 d 3347 c 22,0 a 
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Continuação... 

 

 

 

Genótipos 
Ambiente 1  Ambiente 2 

NDF NDM APM Ac PMG PROD ÓLEO  NDF NDM APM Ac PMG PROD ÓLEO 

G39 51 b 117 b 80 c 1,8 a 121 d 2967 d 21,3 a  57 b 119 b 58 c 1,4 c 136 c 3475 b 21,3 b 

G40 50 c 121 a 75 c 2,0 a 122 d 3479 c 21,2 a  56 b 121 b 57 c 1,5 c 120 d 3935 a 22,0 a 

G41 48 c 113 b 86 c 1,4 b 136 c 3929 b 20,4 b  54 c 119 b 51 d 1,5 c 146 b 3291 c 21,7 a 

G42 48 c 116 b 80 c 2,0 a 137 c 3485 c 20,3 b  54 c 120 b 61 c 1,6 c 133 c 3518 b 21,3 b 

G43 56 a 121 a 95 b 1,8 a 106 e 2818 e 19,5 b  59 b 126 a 61 c 1,5 c 105 d 3066 c 19,8 c 

G44 49 c 121 a 69 d 1,7 b 130 d 4097 b 22,4 a  55 c 123 a 46 d 1,4 c 131 c 3241 c 23,3 a 

G45 54 b 121 a 96 b 1,8 a 116 d 2899 d 21,0 a  56 b 124 a 53 d 1,5 c 116 d 3065 c 21,3 a 

G46 46 c 115 b 72 c 1,6 b 138 c 3479 c 21,8 a  56 b 122 a 48 d 1,4 c 152 b 3387 c 22,2 b 

G47 58 a 121 a 113 a 1,7 b 118 d  3275 d 21,0 a  65 a 125 a 76 b 1,5 c 128 c 2984 c 21,8 a 

G48 34 e 104 e 83 c 1,6 b 140 c 3056 d 22,3 a  39 e 109 c 65 c  1,7 b 145 b 2849 c 22,0 a 

G49 37 e 104 e 92 b 1,7 b 117 d 2380 e 21,5 a  39 e 111 c 69 c 1,7 b 126 c 2990 c 22,3 a 

G50 44 d 114 b 119 a 1,4 b 126 d 3654 c 22,4 a  46 d 118 b 87 b 1,6 c 126 c 3840 b 22,7 a 
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Figura 1. Projeção de 50 genótipos de soja em função dos ambientes para o caráter 
NDF. As linhas pontilhadas nos eixos x e y, representam o ponto de separação dos 
diferentes grupos de acordo com o teste de agrupamento Scott-Knott à 5% de 
probabilidade. 
 

 

Figura 2. Projeção de 50 genótipos de soja em função dos ambientes para o caráter 
NDM. As linhas pontilhadas nos eixos x e y, representam o ponto de separação dos 
diferentes grupos de acordo com o teste de agrupamento Scott-Knott à 5% de 
probabilidade. 
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Plantas de soja que atingem altura ≥ 100 cm ficam sujeitas ao acamamento, 

dificultando o processo de colheita e consequentemente ocasionando perdas de 

grãos, sendo considerado em torno de 80 cm a altura ideal de uma planta de soja em 

fase de maturidade (Peluzio et al., 2014). 

Nas Figura 3, foi possível observar que os genótipos 1, 16, 17, 21 e 44, 

representados na Figura 4, apresentam altura menor e estão entre as menores notas 

de acamamento indicando porte mais ereto, enquanto o genótipo 32 apresenta maior 

altura e alto acamamento para os dois caracteres. De acordo com Leite et al. (2016), 

as seleções de plantas mais altas na maturidade, desde que não ocorra processo de 

acamamento, resultam em plantas mais produtivas, em função da maior área útil 

disponível para formação dos nós produtivos, explicando assim, o fato do genótipo 32 

apresentar também a maior produtividade. 

A comparação das médias entre APM e Ac, estão representadas por gráfico de 

dispersão (Figura 3 e 4) 

 

 

Figura 3. Projeção de 50 genótipos de soja em função dos ambientes para o caráter 
APM. As linhas pontilhadas nos eixos x e y, representam o ponto de separação dos 
diferentes grupos de acordo com o teste de agrupamento Scott-Knott à 5% de 
probabilidade. 
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Figura 4. Projeção de 50 genótipos de soja em função dos ambientes para o caráter 
Ac. As linhas pontilhadas nos eixos x e y, representam o ponto de separação dos 
diferentes grupos de acordo com o teste de agrupamento Scott-Knott à 5% de 
probabilidade. 
 

De acordo com Carpici e Celik (2012), os coeficientes de correlação podem ser 

classificados conforme sua magnitude, sendo: correlação nula (r=0), fraca (0 < l r l ≤ 

0,30), média (0,30 < l r l ≤ 0,60), forte (0,60 < l r l ≤ 0,90), fortíssima (0,90 < l r l ≤ 1) e 

perfeita (l r l = 1). A espessura das linhas foi controlada aplicando um valor de corte 

igual a 0,3, onde apenas |rij|≥ 0,3 tiveram suas linhas realçadas de forma proporcional 

a intensidade da correlação. Correlações fenotípicas forte (r > 0,60) de acordo com a 

classificação de magnitude foram encontradas entre NDF e NDM e entre APM e Ac 

na Figura 5.  

Para os caracteres NDF e NDM verificou-se correlação significativa, positiva de 

forte magnitude, semelhante ao encontrado por Almeida et al., (2010), verificaram que 

a soja influenciada pelo fotoperíodo, é sensível a época de semeadura podendo 

ocorrer alterações na arquitetura, comportamento e rendimento da planta. 

Corroborando o encontrado por Salimi e Moradi (2012), houve correlação 

significativa e negativa entre APM e PMG, pois a planta ao demandar maior 

quantidade de fotoassimilados para seu crescimento, pode causar redução no peso 

do grão. 
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Figura 5. Rede de correlações fenotípicas entre os caracteres NDF, NDM, APM, Ac, 
PMG, OLEO e PROD dos 50 genótipos de soja em função dos ambientes 1 e 2. As 
linhas verdes representam correlação positiva entre as variáveis e linhas vermelhas 
correlação negativa. 

 

Análises de adaptabilidade e estabilidade 

O método de modelos mistos utilizando as estimativas por MHPRVG, gera 

resultados que podem ser interpretados diretamente como valores genotípicos, já 

penalizados ou descontados pelas estimativas de estabilidade e adaptabilidade.  

Segundo Melo (2009), a análise do Coeficiente de Variação deve ser 

considerada de acordo com a cultura estudada, sendo que, geralmente adota-se como 

critério considerar em experimentos de VCU, coeficientes de variação experimental 

(CVe) inferiores ou iguais a 20% como sendo ideais. 
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Tabela 3. Análise REML da Média Harmônica dos Valores Genotípicos (MHVG), por 
meio dos componentes de variância e parâmetros genéticos para os caracteres 
agronômicos avaliados. Jaboticabal, SP. 

Componente 
NDF 
(dias) 

NDM 
(dias) 

APM  
(cm) 

Ac1 PC  
(g) 

PROD 
 (kg ha-1) 

ÓLEO 
 (%) 

Ambiente 1 

σ2
g 29,65 15,27 255,50 0,64 4,29 229018,78 0,75 

σ2
b 0,53 1,14 10,28 0,05 0,12 1623,27 0,09 

σ2
e 4,25 9,11 82,24 0,46 0,97 12986,29 0,77 

σ2
f 34,43 25,52 348,03 1,17 5,38 243628,26 1,63 

h2 
0,86 ± 
0,26 

0,56 ± 
0,20 

0,73 ± 
0,24 

0,54 ± 
0,20 

0,79 ± 
0,25 

0,94 ± 0,27 0,46 ± 0,19 

c2
b 0,01 0,04 0,02 0,05 0,02 0,01 0,05 

h2
mlin 0,93 0,73 0,86 0,73 0,89 0,97 0,66 

Ac 0,96 0,84 0,92 0,85 0,94 0,98 0,81 

CVg 11,27 4,48 17,92 16,16 16,01 14,50 4,18 

CVe 4,26 2,57 10,16 10,86 7,62 3,45 4,23 

CVg/CVe 2,65 1,5 1,76 1,48 2,10 4,20 0,99 

PEV 1,98 3,15 53,42 0,17 0,43 6314,08 0,25 

SEP 1,40 1,74 5,95 0,41 0,66 79,46 0,50 

Μ 48,29 115,49 89,18 2,22 12,93 3.300,14 20,81 

Ambiente 2 

σ2
g 26,48 12,1 204,69 0,26 3,14 188006,01 0,83 

σ2
b 0,66 1,27 8,78 0,02 0,07 10321,16 0,03 

σ2
e 5,3 10,16 70,28 0,21 0,57 82569,31 0,26 

σ2
f 32,45 23,54 283,76 0,5 3,78 280896,49 1,12 

h2 
0,81 ± 
0,25 

0,51 ± 
0,20 

0,72 ± 
0,24 

0,51 ± 
0,20 

0,82 ± 
0,25 

0,66 ± 0,23 0,73 ± 0,24 

c2
b 0,02 0,05 0,03 0,05 0,01 0,03 0,02 

h2
mlin 0,9 0,7 0,85 0,7 0,91 0,81 0,86 

Ac 0,95 0,83 0,92 0,84 0,95 0,9 0,92 

CVg 9,68 2,89 19,83 19,5 13,11 12,93 4,23 

CVe 4,33 2,64 13,38 13,47 5,59 8,56 2,37 

CVg/CVe 2,24 1,09 1,48 1,44 2,35 1,51 1,78 

PEV 2,41 3,58 29,99 0,07 0,26 33851,19 0,11 

SEP 1,55 1,89 5,47 0,27 0,51 183,98 0,33 

Μ 53,14 120,34 62,65 1,57 13,51 3353,03 21,51 
1notas de 1 a 5; σ2

g: Variância genotípica; σ2
b: Variância entre blocos; σ2

e: Variância residual ambiental; σ2
f: Variância 

fenotípica; h2 : Herdabilidade dos efeitos genotípicos; c2
b: coeficiente de determinação dos efeitos de bloco; h2

mlin: 
herdabilidade da média de linhagem; Ac: acurácia da seleção de genótipos; CVg: coeficiente de variação genético; 
CVe: coeficiente de variação ambiental; CVg/ CVe: Razão; PEV: variância do erro de predição dos valores 
genotípicos; SEP: desvio padrão do valor genotípico predito; μ: Média geral. 
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Na Tabela 3, verifica-se pelos resultados de MHVG que no Ambiente 1, o 

coeficiente de variação ambiental (CVe) teve variação de 2,57% (NDM) a 10,86% (Ac), 

enquanto no Ambiente 2 apresentou variação de 2,64% (NDM) a 13,47% (Ac). Por se 

tratar das mesmas variáveis e amplitude de variação semelhante, observa-se 

similaridade de comportamento das cultivares quanto aos ambientes estudados. 

Resultados similares foram obtidos por Tadege et al., (2014). 

O coeficiente de herdabilidade (h2) consiste na proporção da variância genética 

em relação à variância fenotípica. A precisão de seleção está relacionada aos valores 

determinados para dado caráter, sendo os coeficientes de herdabilidade classificados 

como: baixo < 0,2; médio 0,2 a 0,5 e alto > 0,5, obtendo-se maior sucesso na seleção 

de caracteres com maiores coeficientes (Ramalho et al., 2012). 

De acordo com Melo (2009), valores elevados de coeficiente de variação 

genético (CVg) são desejáveis, sendo definido como parâmetro que permite inferir 

sobre a magnitude da variabilidade genética presente na população para um 

determinado caráter, ao quantificar a magnitude da variação genética disponível para 

seleção. Os valores obtidos para os coeficientes de variação genético (CVg) (Tabela 

3) variaram de 4,18 (PROT %) a 17,92 (APM) no Ambiente 1 e de 2,89 (NDM %) a 

19,83 (APM) no Ambiente 2. 

Exceto para OLEO (Tabela 3), que apresentou variação entre os ambientes 

quanto ao valor de h2 média no Ambiente 1, as outras variáveis permaneceram com 

valores de alta herdabilidade, como a variável PROD que ao apresentar valor de h2 

94% indica perspectivas de sucesso pela seleção fenotípica, o que pode ser 

confirmado com os valores maiores que 1,0 (um) apresentados por todas variáveis no 

quociente CVg/CVe, que consiste em um indicativo de boa condição de seleção dos 

genótipos para o caráter, propiciado pela indicação de maior variância genética do 

que ambiental (Resende, 2006). 

O sucesso alcançado pela alta produtividade da soja está diretamente ligado à 

diversos fatores como a heterogeneidade do solo, material experimental, as 

competições dentro e entre parcelas, amostragem e tamanho das parcelas, etc. 

(Resende, 2006). O valor de acurácia (Tabela 3) considerando os dois ambientes 

apresentou valores superior a 76% em PROT, atingindo 98% em PROD. Estes valores 
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de acurácia indicam credibilidade e segurança na seleção de genótipos superiores 

quanto aos caracteres avaliados (Pimentel-Gomes, 2000). 

A análise por modelos mistos permite avaliar os genótipos entre os ambientes, 

classificando-os de acordo com as variáveis analisadas (Gonçalves et al., 2014). Para 

melhor determinação dos genótipos mais estáveis e adaptados, foi utilizado o método 

MHPRGV para predição dos valores genotípicos de OLEO e PROD, visando seleção 

de dez melhores genótipos nos Ambientes 1 e 2 (Tabela 4), conforme pressão de 

seleção de 20% recomendada pelo Ministério da Agricultura Pecuária e 

Abastecimento. 

Tabela 4. Análise de Média Harmônica da Performance Relativa dos Valores 
Genotípicos (MHPRVG), para classificação decrescente dos 10 melhores genótipos 
avaliados nos Ambientes 1 e 2. Jaboticabal, SP. 
 

Genótipo g u + g GA 
Nova 
média 

 Genótipo g u + g GA 
Nova 
média 

Ambiente 1  Ambiente 2 

Produção de grãos (kg ha-1) 

32 1529,3 4829,4 1529,3 4829,4  32 891,2 4244,2 891,2 4244,2 

30 1329,1 4629,2 1429,2 4729,3  30 817,7 4170,7 854,4 4207,5 

44 775,3 4075,5 1211,2 4511,4  35 703,2 4056,3 804,0 4157,1 

38 680,2 3980,3 1078,5 4378,6  2 646,8 3999,8 764,7 4117,8 

41 612,5 3912,6 985,3 4285,4  21 574,6 3927,6 726,7 4079,7 

50* 539,3 3839,4 910,9 4211,1  18 506,8 3859,9 690,1 4043,1 

34 446,3 3746,5 844,6 4144,7  40 478,0 3831,0 659,8 4012,8 

42 423,1 3723,2 791,9 4092,0  26 476,5 3829,6 636,9 3989,9 

29 391,0 3691,1 747,3 4047,5  50* 399,7 3752,7 610,5 3963,5 

24 352,3 3652,5 707,8 4008,0  24 314,9 3668,0 580,9 3934,0 

Teor de óleo (%) 

8 2,43 23,24 2,43 23,24  44 1,55 23,07 1,55 23,07 

44 1,11 21,92 1,77 22,58  33 1,38 22,90 1,47 22,98 

50* 1,06 21,87 1,53 22,34  50* 1,03 22,55 1,32 22,84 

48* 0,99 21,81 1,40 22,21  8 0,98 22,50 1,24 22,75 

16 0,84 21,66 1,29 22,10  17 0,95 22,47 1,18 22,70 

17 0,75 21,57 1,20 22,01  4 0,89 22,41 1,13 22,65 

33 0,74 21,56 1,13 21,95  35 0,77 22,29 1,08 22,60 

4 0,71 21,53 1,08 21,89  49* 0,68 22,20 1,03 22,55 

46 0,70 21,52 1,04 21,85  34 0,62 22,14 0,98 22,50 

37 0,57 21,39 0,99 21,80  37 0,60 22,12 0,95 22,46 

g: Efeito genético aditivo; u+g: Valor genético aditivo; GA: Ganho genético acumulado; u: média geral: 
produtividade = 3326,59; teor de óleo = 21,16; *: testemunhas. 
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Na Tabela 4, encontra-se apresentado o desempenho dos melhores genótipos 

relacionados à estabilidade e adaptabilidade. Segundo Condé et al., (2010), o conceito 

atribuído à estabilidade é definido como a constância de desempenho do genótipo 

através dos ambientes, não respondendo de forma desfavorável aos estímulos 

ambientais. Os genótipos 32, 30, 50 e 24 apresentaram repetição de desempenho nos 

dois ambientes no ordenamento dos dez melhores genótipos. 

A partir da análise dos valores genotípicos previstos para a produção de grãos 

(Tabela 4), os ganhos preditos com a seleção dos dez genótipos superiores e com 

maiores médias baseado no efeito aditivo, obteve ganho genético variando de 707,8 

kg ha-1 a 1529,3 kg ha-1 no Ambiente 1 e de 580,9 kg ha-1 a 891,2 kg ha-1 no Ambiente 

2.  

Os dez melhores genótipos selecionados nos dois ambientes considerando a 

Nova Média obtida para produção de grãos, superaram a média da produtividade de 

soja obtida no Estado de São Paulo (CONAB, 2020), evidenciando que os genótipos 

selecionados mais produtivos também foram os mais estáveis e adaptados por esse 

método. 

De acordo com Bornhofen et al. (2017), genótipos estáveis não são 

necessariamente mais produtivos. Entretanto, os genótipos 32 e 30 lideram o ranking 

da análise de adaptabilidade e estabilidade como os genótipos mais produtivos e 

também apresentaram melhor desempenho pela análise da Média Harmônica da 

Performance Relativa dos Valores Genotípicos (MHPRVG), pelo método de modelos 

mistos utilizando REML/BLUP. 

Conforme mencionado, devido à necessidade de selecionar genótipos 

superiores do ponto de vista de produtividade, aliados às características específicas 

para o mercado consumidor, como alto teor de óleo (Peluzio et al., 2014), os genótipos 

foram classificados quanto ao desempenho apresentado nos dois ambientes (Tabela 

4) para OLEO. 

Pelo método MHPRVG foi possível verificar que a condução dos experimentos 

foi favorável em relação a estabilidade dos ambientes. O teor de óleo obteve 

constância na variabilidade fenotípica. Os genótipos 8, 44, 50, 17, 33, 4 e 37, 

mantiveram-se na seleção entre os dez melhores nos dois ambientes para teor de 
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óleo. Para o caráter produtividade, os genótipos 32, 30, 50 e 24 apresentaram maior 

estabilidade produtiva nos dois ambientes de cultivo.  

De modo a auxiliar a seleção visual dos melhores genótipos, foi utilizado o 

método GGE biplot, que tem como parâmetro a plotagem dos escores associados aos 

ambientes e aos genótipos, apresentando os valores das projeções nos eixos das 

ordenadas e abscissas, gerando um ordenamento pela estabilidade e desempenho 

produtivo (Soares et al., 2017).  

Na Figura 6 representada com os escores de teor de óleo, observa-se que 

dentro do mega-ambiente formado estão inseridos os genótipos 44, 50, 4, 17, 49, 37, 

38 e 26. O genótipo 26 está no centro do círculo limitante de adaptabilidade e 

estabilidade, coincidindo com a média geral do experimento. No vértice do polígono 

encontra-se o genótipo 44, indicando sua superioridade em relação aos ambientes e 

aos demais genótipos. 

 

Figura 6. Gráfico GGE biplot representando os escores de genótipos e ambientes da 
análise do teor de óleo. PC1 e PC2 = primeiro e segundo componentes principais, 
respectivamente. 
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Para o Ambiente 2 (ano agrícola 2019/2020) (Figura 6) a classificação fica 

44>17>4>49>26, enquanto que no Ambiente 1 (ano agrícola 2018/2019) os genótipos 

com melhor adaptabilidade e estabilidade foram 44>50>37>38>26. O genótipo 8 

apesar de apresentar superioridade entre os genótipos em teor de óleo, está 

representado fora do círculo limitante, o que indica que não apresentou adaptabilidade 

e estabilidade em nenhum ambiente, o mesmo ocorrendo com o  genótipo 9 que 

apresentou o menor teor de óleo. 

A representação biplot da produtividade (Figura 7) apresenta o polígono 

totalmente inserido no círculo limitante da adaptabilidade e estabilidade, indicando não 

apresentar genótipos com valores discrepantes para mais ou para menos.  

 

Figura 7. Gráfico GGE biplot representando os escores de genótipos e ambientes da 
análise de produtividade. PC1 e PC2 = primeiro e segundo componentes principais, 
respectivamente. 

Dentro do mega-ambiente formado, o genótipo 32 se destaca por estar inserido 

no vértice do polígono, evidenciando sua elevada produtividade e alta adaptabilidade 

e estabilidade, seguido pelo genótipo 30 que também apresentou essas 
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características. Portanto, a classificação quanto ao melhor desempenho se apresenta 

da seguinte forma: 32>30>50>34>29>24>42>25>22>5>36. Exceto os genótipos 42 e 

36 que apresentaram melhor desempenho no Ambiente 1 (ano agrícola 2018/2019), 

os demais obtiveram comportamento semelhante em ambos os ambientes (Figura 7). 

Segundo Andrade et al. (2016), para seleção de genótipo ideal deve-se 

considerar conjuntamente alta produtividade e elevada estabilidade entre os 

ambientes, assim como o ambiente-teste ideal deve ser representativo e ser capaz de 

selecionar bem os genótipos, ressaltando os genótipos localizados mais próximos do 

ideótipo, considerando-os como mais desejáveis para a seleção (Freiria et al., 2018). 

Os métodos de adaptabilidade e estabilidade existentes podem apresentar 

concordâncias e discordâncias (Pereira et al., 2014), entretanto, os métodos GGE-

biplot e MHPRVG foram unânimes em considerar como genótipos superiores: 24, 29, 

30, 32, 34 e 42 para produtividade; 4, 17, 37 e 44 para teor de óleo. Com exceção do 

genótipo 24, oriundo de cruzamento quádruplo, a maioria dos genótipos considerados 

superiores são oriundos de cruzamentos biparentais. 

Para teor de óleo, o método MHPRVG considerou o genótipo 8 como superior 

no Ambiente 1, por sua vez, o método GGE biplot o considerou como não adaptado, 

não sendo recomendado para nenhum ambiente. De acordo com Almeida Filho et al. 

(2014), os genótipos que não apresentam desempenho favorável em todos os 

ambientes, são desclassificados quando são comparados com a média geral dos 

ambientes avaliados. 

De acordo com Yang et al. (2009), é preciso levar em consideração a 

capacidade do método GGE biplot, que discrimina apenas pequena porcentagem da 

variabilidade total, evidenciando a necessidade do uso de metodologias que 

obtenham padrões mais precisos, como a utilização de modelos mistos pelo método 

MHPRVG, que considera os resultados diretamente em valores genotípicos. 
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5. CONCLUSÃO  

 

As análises pelos métodos GGE biplot e MHPRVG permitem a seleção de 

genótipos promissores, com destaque para os genótipos 24, 29, 30, 32, 34 e 42 para 

produtividade; 4, 17, 37 e 44 para teor de óleo. 

A associação entre os métodos MHPRVG e GGE biplot deve ser utilizada e 

levada em consideração na seleção de genótipos promissores de soja. 
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