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RESUMO

BRUZI, Adriano Teodoro. Aplicacdes da analise de modelos mistos em
programa de selecdo recorrente do feijoeiro comum. 2008. 71 p. Tese
(Doutorado em Genética e Melhoramento de Plantas) — Universidade Federal de
Lavras, Lavras.”

No programa de selegdo recorrente, a etapa de avaliagdo das progénies é
a mais importante. Normalmente, no caso das plantas autdogamas, sdo avaliadas
progénies Sy, € Sy, para identificar as que serdo intercruzadas e o processo de
avaliacdo continua por sete a oito geragdes até a obtencdo das linhagens. Em
fungdo da existéncia de interagdo gendtipos x ambientes, € necessario que no
processo seletivo as progénies/linhagens sejam ser avaliadas no maior nimero
de ambientes (locais e safras) possiveis. Na selecdo das progénies
tradicionalmente ¢ desconsiderado o desempenho das geragdes anteriores, bem
como, ao longo das geragdes de avaliagdo apenas as progénies com melhor
desempenho sdo avancadas e consequentemente tém-se uma situacdo de
desbalanceamento nos dados. Em fun¢do disso os objetivos do presente trabalho
foram: - quantificar a melhoria na eficiéncia do processo seletivo por meio da
analise seqiiencial via procedimento BLUP (Best Linear Umbiased Predictor)
em dois ciclos seletivos do programa de selecdo recorrente da UFLA
(Universidade Federal de Lavras); - utilizar o método de modelos mistos BLUP
para estudar a interagdo progénies x safras na avaliagdo de um ciclo seletivo do
programa de sele¢do recorrente para produtividade e tipo de graos da UFLA.
Para quantificar a eficiéncia do método seqiliencial foram adotadas trés
estratégias para a analise da produtividade de grios: a) andlise seqiiencial
considerando a combinagdo das geragdes Sop.; a So3; So:1 @ Spa; S @ Sps €
considerando todas as progénies; b) analise seqiliencial envolvendo as progénies
comuns nas geragoes So.; a So.;s ou Sp.; a Sp4; ¢) andlise seqiiencial envolvendo as
progénies comuns nas geracdes Sg.; a Sg.;0 ou Sp.; a Sg.g. Constatou-se que a
analise realizada tradicionalmente considerando apenas a média da geragdo teve
a eficiéncia reduzida, sobretudo, nas geragoes iniciais até Sy.s. Nas geracdes mais
avangadas, quando o nimero de progénies € menor ¢ a analise tradicional passa
a ter como referéncia todas as geragdes avaliadas, a perda da eficiéncia é menor,
mas com implica¢des na escolha da linhagem a ser recomendada. Para estudar a
interagdo adotou-se a andlise de modelos mistos considerando dois
procedimentos: a) 23 progénies comuns nas geracdes Si.i-Sp;s em nove
ambientes; b) 10 progénies comuns nas geragdes So.-So. ;0 €em 22 ambientes.

" Orientador. Magno Antonio Patto Ramalho. Universidade Federal de Lavras. (UFLA).



Foram obtidas as melhores predi¢des lineares ndo viesadas (BLUP) para o efeito
genotipico (gi), bem como para o efeito da interacdo progénies x safras (ga;). De
posse dessas predigdes estimou-se as médias das progé€nies por ambientes e
aplicou-se o método grafico para estudo da estabilidade. Em func¢do dos
resultados pode-se inferir que em programas de selegdo recorrente, no qual
existe desbalanceamento dos dados, o emprego do método de modelos mistos
para estimativa da contribui¢do para a interacdo progénies x safras associada ao
método grafico auxilia no processo decisorio visando a selecdo das progénies
que serdo avangadas.
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ABSTRACT

BRUZI, Adriano Teodoro. Mixed models applications in recurrent selection
program of common bean. 2008. 71 p. Thesis (Doctoral in Plant Genetics and
Breeding), Federal University of Lavras, Lavras.

In recurrent selection programs, the most important phase is progenies
evaluation. Generally, in autogamous species Sy, and Sy, progenies are
evaluated to identify the ones that will be intercrossed and the evaluation process
goes on from seven to eight generations until the lines are obtained. Due to
genotypes X environments interaction it is necessary that the selective process
(progenies and lines) is evaluated in the highest number of environments
(locations and seasons) possible. Usually in progenies selection the previous
generation’s performance is not considered, such that over the generations only
progenies with the best performances will be selected leading to a situation of
unbalanced data. The purposes of this study were: - to quantify improvement in
the selection efficiency by sequential analysis (BLUP) in two selective cycles
from UFLA’s recurrent selection program; - to use the method of mixed models
(BLUP) to study progenies x seasons interaction in the selective cycle evaluation
from recurrent selection for yield and grain type. To quantify the sequential
method efficiency we adopted three strategies for grain yield analysis: a)
sequential analysis considering the generations combination Sy.; to So.3; Sp.; to
So4; So:1 to So. s and considering all progenies in generation; b) sequential
analysis involving common progenies in the generations Sy.; to Sg.s or Sq.; to S¢.4;
¢) sequential analysis involving common progenies in the generations Sy.; to
So10 or So. to Sps. The traditional analysis considering only the previous
generation mean decreases the efficiency in the early generations up to Sy:s. In
the most advanced generations, when the number of progenies is smaller and the
traditional analysis has as reference all evaluated generations, the loss of
efficiency is lower, but with some implication in the selected lines to be
recommended. To study the interaction we adopted the mixed model analysis
with the BLUP procedure considering two strategies: a) 23 common progenies
in Sp.; — Sg;5 in nine environments; b) 10 common progenies in Sp.; — So.10
generations in 22 environments. The best linear unbiased predictor (BLUP) was
obtained for genotypic effect (gi) as well as for the progenies x season
interaction effect (gaj). From these estimated means we used the progenies
performance per environment and the graphic method was applied for the

" Guidance Committee: Magno Antonio Patto Ramalho (Major Professor). Federal
University of Lavras (UFLA).
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stability study. The results showed that recurrent selection program, in which
there is unbalanced data, the mixed model to estimate the contribution of
progenies x seasons interaction associated with the graphic method help to select
progenies that should be advanced.

v



CAPITULO 1



1 INTRODUGAO GERAL

A recomendacdo de uma linhagem em plantas autégamas necessita de
avaliacdes conduzidas durante algumas safras. No caso especifico do feijoeiro,
desde a hibridacdo até chegar aos experimentos de Valor de Cultivo e Uso
(VCU) ocorrem inimeros experimentos. Esses iniciam normalmente com 300 a
500 progénies F,.; ou Sy, e procede até Sp.4 ou So.s quando se avaliam de 25 a
36 progénies (Ramalho et al., 2005a). Sao selecionadas de cinco a dez para
participarem de um experimento de competicdo de linhagens, por duas a seis
safras, em varios ambientes quando entdo sdo identificadas as linhagens para
participarem do VCU. Até o momento a selegdo ¢ realizada considerando apenas
as geragoes de referéncia, ou seja, na selegdo efetuada em Sy.4, por exemplo, ndo
¢ considerado o desempenho das progénies na geragao anterior.

A existéncia de interagcdo genotipos x ambientes exige que no processo
seletivo as progénies/linhagens sejam avaliadas no maior nimero de ambientes
(locais e safras) possiveis. Esse fato ¢ particularmente importante em um
programa de selegdo recorrente. Nesse contexto, tem-se uma situacdo de ndo
balanceamento nos dados, pois, somente as melhores sdo avancadas para etapas
posteriores, bem como o numero de locais e repeticdo utilizado na avaliagdo das
geragdes, normalmente, sdo distintos. Numa situagdo como esta o emprego do
método dos quadrados minimos para estudar a interacdo ¢ dificultada. Uma
op¢ao que tem sido pouco explorada ¢ a utiliza¢do da analise de modelos mistos
(Henderson, 1975).

E esperado que a utilizagdo das avaliagdes anteriores possa melhorar a
eficiéncia do processo seletivo. Existem alguns indices que podem ser utilizados
para se ter maior acuracia seletiva. Contudo, Resende (2002) real¢a que a melhor

opcao ¢ o emprego do BLUP (Best Linear Umbiased Predictor). Esse mesmo



argumento ¢ sugerido por Piepho & Mohring (2006). O emprego da analise de
modelos mistos também tem sido preconizada para estudo da interacdo em
algumas circunstancias (Resende & Thompson, 2004; Piepho et al., 2008).
Porém, no caso de seu emprego nas avaliacdes das progénies em
programas de selecdo recorrente com a cultura do feijoeiro, ndo foi encontrado
nenhum relato. Sendo assim, os objetivos desse trabalho foram: - quantificar a
melhoria na eficiéncia do processo seletivo por meio da andlise seqiiencial via
procedimento BLUP em dois ciclos seletivos do programa de selegdo recorrente
do feijoeiro da UFLA (Universidade Federal de Lavras); - utilizar o método de
modelos mistos BLUP para verificar as implicagdes da interagdo progénies x

safras na selecdo de progénies dos programas de sele¢do recorrente.



2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Conducéo de um programa de selecdo recorrente em plantas autégamas

Os caracteres de interesse econdmico, como, por exemplo,
produtividade de graos, sdo controlados por varios genes e muito influenciados
pelo ambiente. Sendo assim, o sucesso com a sele¢do em apenas um Unico ciclo
¢ impossivel. A principal estratégia de acumular o maior niimero de alelos
favoraveis € realizar a selecdo recorrente (SR). Isto €, um processo ciclico de
melhoramento em que os melhores individuos e/ou progénies na populagdo sdo
selecionados e recombinados formando assim o novo ciclo de selecao. De outro
modo, a SR nada mais ¢ do que um processo continuo do ciclo de selegdo
seguido da recombinacao (Bernardo, 2002).

Esta estratégia foi proposta na década de 60 para plantas aldogamas
(Hallauer, 1992) e vem sendo amplamente empregada. A necessidade de se
realizar a selegdo recorrente também em plantas autégamas tem sido
freqiientemente discutida na literatura (Fouillox & Bannerot, 1988; Ramalho,
1997; Geraldi, 2005). Tanto é assim, que a sua utilizagdo com sucesso em
plantas autdogamas € crescente. Por exemplo, em soja (Uphof et al., 1997), trigo
(Wang et al., 1996), arroz (Rangel et al., 1998). No caso especifico do feijoeiro
ha relatos para produtividade de grios (Beaver & Kelly, 1994; Ranalli et al.,
1996; Ramalho et al., 2005a), arquitetura da planta (Cunha et al., 2005; Menezes
Junior, 2007), resisténcia a mancha angular (Amaro et al., 2007) e precocidade
(Silva et al., 2007).

A conducdo de um programa de selecdo recorrente envolve,
normalmente, trés etapas distintas: 1) obtencdo da populacdo base; 2)

avaliacdo/selecdo das progé€nies em experimentos com repeticdes; 3)



recombinagdo das melhores progénies/ individuos para obtengdo de novo ciclo
(Bernardo, 2002).

Para obtencdo da populagdo base duas premissas devem ser
consideradas, ou seja, os genitores devem apresentar bom desempenho para o
carater em questdo, média alta bem como variabilidade genética, condigdes estas
indispensaveis para o sucesso da sele¢do (Ramalho et al., 2001).

Um outro questionamento importante que surge € o numero de genitores
que devem estar envolvidos na obtencdo da populacdo (Ramalho et al., 2001).
Esse ndo deve ser muito grande, pois, a chance de associar em cruzamento,
todos genitores com boa expressdo para o carater, ¢ dificultada. Além do mais,
no primeiro ciclo ¢ bem provavel que grande numero dos alelos representando
alguns parentais certamente irdo desaparecer. Isto ¢, tem-se o trabalho de
realizar um grande nimero de cruzamentos que serdo perdidos e alguns
genitores nao terdo representante no préoximo ciclo. Por outro lado, se o nimero
de pais for pequeno, a possibilidade de a populagdo conter a maioria dos alelos
favoraveis, para o carater sob selecdo, também sera reduzida. Sendo assim, a
principio, Ramalho et al. (2001), comentam que a utilizagdo de 10-20 genitores
seria um numero apropriado, pois, os alelos de cada genitor estardo na
freqiiéncia de 10 a 5%. Proporgao essa passivel de ser mantida em alguns ciclos
seletivos, sobretudo se for utilizada alguma estratégia de recombina¢do como a
proposta por Bearzoti (1997 apud Ramalho, 1997).

Definidos os genitores, a etapa seguinte seria a escolha do método de
cruzamentos para geragdo da populagdo base. Uma opcdo ¢ a dos cruzamentos
multiplos (Fouillox & Bannerot, 1988; Carneiro et al., 2002; Bruzi et al., 2007).
Outra seria o intercruzamento envolvendo todos os genitores simultaneamente,
porém nesse caso, com o emprego da macho esterilidade. Detalhes de como
utilizar plantas macho estéreis na obtengdo da populacdo base sdo apresentados

por Rangel & Neves (1997). Uma terceira opgdo, que vem sendo preconizada ¢



o cruzamento em esquema de dialelo circulante proposto por Bearzoti em 1997 e
apresentado por Ramalho et al. (2001). Finalmente, uma outra opg¢do, que
melhora a amostragem ¢é o cruzamento de cada genitor com o maior numero de
outros em um sistema ‘Top Cross’, estratégia esta que vem sendo utilizada
atualmente no programa de selecdo recorrente do feijoeiro comum para
produtividade e tipo de graos na UFLA.

A etapa de identificacio dos individuos e/ou progénies a serem
utilizadas na recombinacdo ¢ a mais dificil. Em alguns casos, quando o carater
possui herdabilidade alta, a selecdo pode ser feita visualmente na populagdo F,
ou Sy. Esse procedimento tem sido utilizado para a selecdo de linhagens de
feijao precoce (Silva et al., 2007) ou de porte mais ereto (Menezes Junior, 2007).
Contudo, para a maioria dos caracteres como a produtividade de graos, a
herdabilidade ¢ baixa (Moreto et al., 2007). Portanto, os melhores
individuos/progénies s6 podem ser identificados a partir de experimentos com
repeticdes. Essa avaliagdo no caso de plantas autdégamas ¢ normalmente
realizada com progénies endogdmicas Sy, Spp, Oou até mesmo com maior
endogamia (Ranalli et al., 1996; Ramalho et al., 2005a).

Utilizando progénies endogdmicas um questionamento é até quando
avaliar antes de recombinar. Pode-se avaliar progénies Sy.; e recombinar Sy.; ou
So2, dependendo do emprego de sementes remanescentes ou ndo. Essa
alternativa s6 é recomendavel para espécies em que a planta produz muitas
sementes. Pois em caso contrario, ndo € possivel ter repetigdes e parcelas com
dimensdes que possibilitem a selecdo das progénies com eficiéncia.

Para as espécies com poucas sementes por planta a avaliagdo tem sido
realizada até Sy, ou Sp3. O uso de geragdes mais avangadas ¢ questionavel. Isto
por que um dos componentes da varidncia genética explorado na selecdo de
plantas, quando ha endogamia e a freqiiéncia alélica ¢ diferente de 0,5, ¢ o D;.

Isto é, covariancia dos efeitos aditivos dos alelos de dominancia. Por ser uma



covaridncia esse pode assumir valores negativos ou positivos. Na literatura tem
sido verificado que as estimativas de D; normalmente sdo negativas (Souza &
Ramalho, 1995; Moraes, 1992). Como se sabe, a propor¢do desse componente
aumenta com o decorrer da endogamia (Souza Junior, 1989).

As melhores progénies obtidas devem ser recombinadas visando a
obtencdo do novo ciclo. Essa recombina¢do pode ser realizada utilizando
qualquer um dos procedimentos comentados anteriormente para obtengdo da
populagdo base. Um questionamento freqiiente ¢ se ha necessidade de mais de
um intercruzamento. Nesse contexto, Hanson (1959 apud Baker, 1988) enfatizou
a necessidade de preferencialmente quatro, para quebra dos grupos de ligagdo.
Entretanto, outros trabalhos de simulagdo mostram que mais de um
intercruzamento ¢ desnecessario (Bos, 1977; Gurgel, 2004). H4 também alguns
experimentos de campo com soja (Guimaraes & Ferh, 1989); feijao (Aguiar et
al., 2004); arroz (Cordeiro, 2001) que evidenciam ndo haver necessidade de
intercruzamentos adicionais na recombinacao.

E importante, periodicamente avaliar se a SR esta sendo eficiente. Essa
estimativa do progresso genético com a selegdo ndo ¢é tdo facil de ser obtida
como ocorre em plantas alégamas, pois ¢ dificil manter as populagdes dos
diferentes ciclos em equilibrio de Hardy-Weinberg. Por isso, outras alternativas
tem sido propostas e utilizadas.

Como a cada ciclo seletivo, mesmo apds a recombinagdo, as progé€nies
selecionadas sdo avancadas até a obtencdo de linhagens, uma opcdo ¢ a
utilizagdo das linhagens obtidas nos diferentes ciclos. Essas sdo avaliadas em
experimentos de competicdo e assim € possivel estimar o progresso genético.
Essa estratégia ja foi utilizada algumas vezes (Miller & Fehr, 1979; Ramalho et
al., 2005a).

Uma outra op¢do ¢ utilizar uma amostra de progénies Sy, de cada ciclo.

(Ranalli, 1996). Essas sdo também comparadas em experimentos de modo



analogo ao comentado para as linhagens anteriormente. Ramalho et al. (2005a)
utilizaram progénies Sy, para comparar os ciclos seletivos, sem contudo, ser
necessario a conducdo de experimentos especificos. Eles utilizaram o
desempenho das progénies de cada ciclo em relagdo as testemunhas comuns a
todos os ciclos.

Estimativas do progresso genético obtido para alguns caracteres, na
cultura do feijoeiro comum, sdo apresentadas na tabela 1. Veja que em todos os
casos ocorrem ganhos expressivos com a selecdo. Vérios caracteres foram
considerados, tais como: produtividade de graos, resisténcia a patdégenos, fixacao
de nitrogénio, arquitetura da planta, entre outros. Para a produtividade de grios,
por exemplo, caracteristica de baixa herdabilidade, na maioria das situagdes
utilizaram-se progénies Sy.; ou Sy, como unidade seletiva, embora, outros tipos
de progénies fossem também utilizados. A sele¢do massal para produtividade de
graos também foi adotada, porém geralmente com progresso genético de menor
magnitude. J4 para caracteristicas de alta herdabilidade, como teor de 6leo e
proteina, resisténcia a doencas e florescimento precoce, a selecdo massal foi

predominantemente usada.



TABELA 1. Resultados de programas de selecdo recorrente com feijoeiro

comum, para varios caracteres.

Carater Unidade N2 de Progresso Fonte
selecionado seletiva ciclos genético
por ciclo
Produtividade  “progénies” F,e 3 30% Beaver & Kelly
de graos Fs (1994)
Produtividade Progénies Sy 1 7,9a13,2% Singh et al.
de graos (1999)
Produtividade Progénies Sy 2 3a4% Singh et al.
de graos (1999)
Produtividade Progénies Sy, 2 55% Ranalli et al.
de graos (1996)
Produtividade Progénies Sy., 3 25% Ranalli et al.
de graos (1996)
Produtividade Progénies Sy, 3 11% Barron et al.
de graos (1999)
Produtividade =~ Progénies S, e 4 5,7% Ramalho et al.
de grios So:2 (2005a)
Produtividade Individuos S, 6 2,1% Amaro et al.
de grios (2007)
Porte, Progénies S| e 2 3,1% Cunha et al.
Producio e Son (2005)
tipo de grao
Tipo de grao Progénies Sy, e 4 10,5% Ramalho et al.
So:2 (2005a)
Teor proteina Individuos S, 2 219a Sullivan & Bliss
24,6% (1983)
Numero de Individuos F, 3 21,1% Pereira et al.
nodulos (1993)
Fixagdo de N Progénies Sy 3 13% Barron et al.
(1999)
Patégenos do Progénies 6 9% Garcia et al.
solo (2003)
Resisténcia ao Progénies F; 3 31a50% Lyons et al.
mofo branco (1987)
Reagdo a Individuos S, 6 6,3% Amaro et al.
mancha (2007)
angular
Florescimento Individuos Sy 6 0,73% Silva et al.
precoce (2007)
Porte, Progénies Sy, 3 3,1% Menezes Junior
produtividade So:2 € So:3 (2007)
e tipo de
graos




2.2 Programa de selecé@o recorrente para produtividade e tipo de grdos na
UFLA

O programa de selecdo recorrente teve inicio em 1990 na Universidade
Federal de Lavras (UFLA). A populagdo base foi obtida utilizando os seguintes
genitores: BAT 477, IAPAR 14, FT 84-292, Jalo, A-252, A-77, Ojo de Liebre,
ESAL 645, Pintado e Carioca (Tabela 2).

Inicialmente, os cruzamentos foram realizados adotando o esquema de
dialelo completo para obtencdo dos hibridos simples. Contudo, algumas
combinagdes ndo foram obtidas em fun¢do da incompatibilidade existente no
cruzamento entre feijoes Andinos ¢ Mesoamericanos (Singh & Gutierrez, 1984).
Os hibridos simples foram intercruzados para obtengdo dos hibridos multiplos.
As sementes F; desta ultima etapa, obtidas em casa de vegetagdo, foram
semeadas em campo para obtengdo da geracdo F,, bem como, para aumentar a
quantidade de sementes. Cerca de 150 sementes de cada hibrido duplo, com
grdos tipo carioca, foram misturadas para obtencdo da populagdo original do
primeiro ciclo. O esquema de condug@o adotado no programa desde o ciclo
inicial (Ciclo I) até o C-VIII esta apresentado na figura 1 adaptada de Ramalho
et al. (2005a).

Apbs a avaliagdo das progénies Sy € Sp, do Ciclo I, as progénies com
melhor desempenho para produtividade e tipo de grdos carioca foram
selecionadas e intercruzadas utilizando pelo menos seis plantas Sy.; por progénie
selecionada para obten¢do da populacao base para o préximo ciclo seletivo. Nos
demais ciclos seletivos os procedimentos adotados foram os mesmos
mencionados anteriormente. Para a avaliagdo das progénies em todos ciclos
seletivos adotou-se o delineamento de blocos incompletos, latice, considerando

duas repeti¢des para a geragdo inicial Sy.; e trés para as demais geragdes.
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TABELA 2. Algumas caracteristicas das linhagens utilizadas no programa de
selegdo recorrente.

Linhagens  Ciclo Racas Hébito de Tipo de grao
Crescimento'/

BAT 477 C-1 Mesoamerica II Bege
IAPAR 14 C-1 Mesoamerica I Creme com rajas marrons
FT 84-292 C-1 Mesoamerica II Creme com rajas marrons
Jalo C-1 Nova Granada 1 Amarelo
A-252 C-1 Mesoamerica I Creme com rajas marrons
A-T7 C-1 Mesoamerica I Creme com rajas marrons
Ojo de C-1 Durango 11 Creme com rajas marrons
Liebre
ESAL 645 C-1 Mesoamerica II Creme com rajas marrons
Pintado C-1 Nova Granada I Rajado
Carioca C-1 Mesoamerica 11 Creme com rajas marrons
P-85 C-II Mesoamerica I Creme com rajas marrons
P-103 C-I Mesoamerica I Creme com rajas marrons
H-4 C-ll Mesoamerica I Creme com rajas marrons
AN 910522 C-Ill Mesoamerica I Creme com rajas marrons
ESAL 624 C-III Mesoamerica II Creme com rajas marrons
Carioca-MG  C-III  Mesoamerica II Creme com rajas marrons

'/ Tipo I: Habito Determinado; Tipo II, III e IV: Habito Indeterminado.
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Ciclo 1 Intercruzamento dos
10 genitores, obtengdo das
1990 geragdes F 1 e F2 (So)
Avaliagio e selegdo das
1991 familias S o e S o2
| I
Avaliagdo das 10 melhores foram 3 linhagens superiores de
1992 familias S o3 intercruzadas para obtengdo u outros programas foram
I do ciclo II incluidas na recombinagdo
I
Avaliagdo das Obtengdo do ciclo S o
1992 familias S o4 do ciclo 11
|
1993 Obtengdo do Ciclo III e IV como relatado anteriormente e avaliagdo das melhores
19"197 linhagens obtidas nos ensaios regionais e nacionais
1998 Intercruzamentos das 18 melhores familias | Inclusdo das cultivares IAPAR 81 ¢
So:3 do ciclo IV e obtengédo do Ciclo V Pérola
Avaliagdo das familias S o e
1999 So2. Ciclo V
|
2000 Avaliagdo das familias S o3, So4 Recombinagdo das 18 Inclusdo das
eSos. CicloV melhores familias S o3, [ | linhagens A 805
Obtencao do ciclo VI e AND 258
2001 Identifica¢do das melhores Avaliagio das familias
linhagens para ensaios So:1, Soa - Ciclo VI
regionais
2002 Avaliagdo das familias As 20 melhores famlhas
Sus. S S Cicl So.3 foram recombinadas.
03504 eVIﬂ:S - Liclo Obtengdo do ciclo VII
|
2003 Identificagdo das Avaliagdo das familias
melhores linhagens So.1 €So3 Ciclo VII
Ensaios Regionais

As 20 melhores familias
S¢:3 foram recombinadas.
2004 Obtengdo do ciclo VIII

FIGURA 1. Esquema do procedimento da selecdo recorrente no melhoramento
do feijoeiro do periodo de 1990 a 2004.
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2.3 Analise com modelos mistos e suas utilizagdes no melhoramento de

autégamas

Na experimentagdo agricola, a Analise da Varidncia (ANAVA), que se
fundamenta no método dos quadrados minimos (MQM), é, provavelmente, o
procedimento estatistico de maior repercussdo na pesquisa cientifica. Esse
método estatistico foi desenvolvido por R. A. Fisher, em 1919, em consonancia
com pesquisas realizadas na estagdo experimental de Rothamsted. Fisher
estabeleceu ainda, os principios basicos da experimentacdo, cujo objetivo visava
aumentar a eficiéncia da selegdo de linhagens nos programas de melhoramento
de plantas, isto €, ter um fenotipo como bom indicador do valor genotipico.

Apo6s o estabelecimento da ANAVA, inumeros métodos de analises
estatisticas dos dados foram propostos. Porém, a maioria destes tiveram sua
utilizagdo limitada em func¢do do pouco conhecimento dos pesquisadores, bem
como, pela auséncia de ferramentas computacionais que auxiliassem na
otimiza¢do do procedimento de analise. Dentre os métodos propostos pode-se
destacar a analise com modelos mistos proposta por Henderson em 1949 e
apresentada por (Henderson, 1975). O BLUP (melhor preditor linear ndo
viesado) ¢ um método padrdo de estimacdo dos efeitos aleatérios em modelos
mistos. Este foi originalmente desenvolvido para o melhoramento animal,
entretanto, atualmente, estd sendo utilizado em outras areas (Piepho et al., 2008).

O procedimento BLUP foi desenvolvido por Henderson, em 1949, no
contexto de modelos mistos, com a finalidade de predizer valores genéticos de
animais para a producdo de leite sob condigdes de desbalanceamento nos dados
(Mrode, 1996; White & Hodge, 1989). Porém, somente foi apresentado
formalmente por Henderson, em 1973 (Resende, 2002). Uma sintese historica da
evolugdo do procedimento BLUP ¢ apresentada em Resende (2002). Devido a

necessidade de realizagdo de calculos mais complicados, a utilizagdo do BLUP

13



como método rotineiro de analise apenas se tornou possivel a partir das
facilidades computacionais permitindo o desenvolvimento de softwares
estatisticos. O primeiro relato do uso efetivo do BLUP foi em 1970, para a
predi¢do do valor genético de 1.200 touros num programa de inseminacao
artificial visando a producao de leite (Schaeffer, 1991).

Modelos mistos, conceitualmente, caracterizam a presenga de efeitos
fixos e aleatorios no modelo. Nesse contexto, uma questdo debatida entre os
melhoristas é em quais situagdes que se deve considerar os efeitos como
aleatorio ou fixo. Para Eisenhart (1947), efeitos devem ser considerados fixos
(constantes) quando o interesse do pesquisador centra-se nos efeitos dos niveis
do fator em estudo; caso contrario, os efeitos sdo considerados aleatorios. Searle
(1971), comenta que se os niveis de um dado fator se constituem numa amostra
aleatoria de uma populagdo de niveis, estes efeitos devem ser tomados como
aleatorios, ao passo que, tendo sido estes niveis previamente escolhidos, estes
deverdo ser considerados fixos. Mais recentemente, com a possibilidade do
emprego dos modelos mistos, o conceito de efeitos fixos e aleatorios ¢
constantemente questionado. Para Piepho et al. (2008), por exemplo, os
genotipos avaliados devem ser considerados como aleatorios, pois, representam
varias populagdes que foram submetidas a seleg@o.

No melhoramento vegetal, sua utilizacdo tem sido mais restrita, devido a
falta de vivéncia com o método e o desconhecimento de suas intmeras
aplicacdes (Bueno Filho, 1997). Além do mais, no melhoramento vegetal,
normalmente os dados sdo balanceados e nesta situagdo o BLUP e o tradicional
método dos quadrados minimos fornece os mesmos resultados (Bernardo, 2002).
Ha, contudo, inimeras situagcdes em que o BLUP pode substituir com vantagem
0o MQM. Por isso, ele tem sido utilizado em algumas situagoes, tais como analise
de dados com culturas perenes (Bueno Filho, 1997; Durel et al., 1998; Resende,
2002) e, também em anuais, como milho (Bernardo, 1994, 2002), soja (Panter &
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Allen, 1995; Yan & Rajcan, 2003), canola (Piepho & Moring, 2006) e feijdo
(Nunes et al., 2008). Piepho et al. (2008) fazem um relato das intmeras
possibilidades do seu emprego. Algumas dessas aplicagcdes serdo discutidas
posteriormente.

As analises de modelos mistos tém como fundamento o seguinte modelo

y=Xp+Za+e¢

y: vetor de observacdes ou fendtipos;
X: matriz do modelo referente aos efeitos fixos b;

f : vetor dos efeitos fixos;

Z: matriz do modelo referente aos efeitos aleatérios a;
a: vetor dos efeitos aleatorios ou valores genéticos aditivos (VGA) das
progénies;

e: vetor de erros, com € ~ N (O;R).

Para esse modelo assume-se que os efeitos aleatorios de progénies sdo
. . , . 2 4 .
normalmente distribuidos, ou seja, a ~ N (0,G), sendo G = Ao, ¢ a matriz de

covariancias genéticas aditivas dos VGA das progénies. A matriz A corresponde
a matriz de parentesco genético aditivo entre progénies, também denominada, no
melhoramento animal, como numerator relationship matrix.

O elemento a;; da matriz A corresponde ao parentesco genético aditivo
entre as progénies i e j, equivalente ao coeficiente de parentesco de Wrigth
(relationship coefficient), sendo igual a duas vezes o coeficiente de parentesco
ou de coancestria de Malecot (I;) (Lynch & Walsh, 1998). O coeficiente de
parentesco de Malecot entre i ¢ j corresponde a probabilidade, de um alelo,
tomado ao acaso em i ser idéntico por descendéncia a um outro alelo tomado ao

acaso em j (Souza Junior, 1989), o qual ¢é, geralmente, determinado a partir da
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informagao de genealogia decorrente do método de condugdo, como exemplo,
no uso do método genealdgico.

O método de modelos mistos envolve a predicdo de valores genéticos
pelo procedimento da melhor predi¢do linear ndo viesada e a estimagdo dos

componentes da variancia pelo método da maxima verossimilhanca restrita
(REML) (Resende, 2002). Se as matrizes G e R forem conhecidas, ,3 ¢ chamado
melhor estimador linear ndo viesado (BLUE), ¢ § ¢é denominado de melhor

preditor linear ndo viesado (BLUP).
2.4 Aplicacbes do BLUP no melhoramento de plantas e teste de cultivares

Como ja comentado anteriormente, a aplicagdo de modelos mistos no
melhoramento de plantas anuais, tem incrementado, embora sua utiliza¢do ainda
seja pequena. Uma ampla revisdo a respeito do emprego do BLUP no
melhoramento de plantas e teste de cultivares, como ja comentado, é apresentada
por Piepho et al. (2008). Nesse trabalho os autores dividiram a apresentacdo em
duas partes. A primeira foi o emprego do BLUP na auséncia da informacao de
parentesco e a segunda com informacdo de parentesco. Nessa revisdo, maior
énfase sera dada na aplicagdo da andlise de modelos mistos na auséncia da
informac@o de parentesco.

Considerando, por exemplo, a avaliagdo de genotipos/linhagens em
apenas um ambiente e que os mesmos foram obtidos por amostragem em uma
populagao, tém-se uma tipica situagdo de modelos mistos, pois, inclui-se efeitos
fixos e aleatérios, ou seja, efeito fixo para ambiente e aleatério para
genotipos/linhagens. No melhoramento de plantas € comum os melhoristas
realizarem a analise considerando o modelo como fixo para estimacdo das
médias dos tratamentos e ordenamento das mesmas. Nesse contexto, Duarte &

Vencovsky (2001), em um trabalho teérico demonstram que, quando se passa de
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uma analise assumindo genotipos como de efeitos fixos para outra em que tais
efeitos sdo tidos como aleatorios, na auséncia de desbalanceamento nos dados,
tem-se o efeito ‘shirinkage’, que nada mais ¢ do que um encolhimento da
distribuicdo das médias ajustadas dos tratamentos em torno da média geral.
Piepho et al. (2008) comentam que a propriedade ‘shrinkage’ presente no
preditor BLUP propicia maior acurdcia seletiva quando comparado com o
BLUE.

Normalmente, nas avaliagdes iniciais em programas de melhoramento,
quando se dispde de um grande nimero de progénies para serem avaliadas e a
quantidade de sementes ¢ insuficiente para se utilizar avaliagdo em experimentos
com repeticdo, uma alternativa ¢ adog¢ao do delineamento de blocos aumentados
(Federer, 1956). Nesse contexto, Santos et al. (2002) em trabalho de simulagdo
evidenciaram que quando se dispde das estimativas dos componentes da
variancia, o BLUP sempre sera mais eficiente do que 0 BLUE propiciando maior
ganho genético na sele¢do. Discuss@o a respeito da analise de experimento sem
repeticdo foi o objetivo de um simposio realizado nos Estados Unidos (Payne,
2006). A sua aplicagdo tem sido também preconizada para os casos em que a
varidncia dos tratamentos ¢ bem diferente como ocorre em experimento
envolvendo densidades de semeadura (Lee et al., 2008).

Uma das etapas mais importantes em um programa de melhoramento ¢ a
escolha de parentais para se realizar a hibrida¢do e, consequentemente, a
obtencdo da populagdo segregante visando a selecdo. Em espécies autégamas
alguns métodos tém sido propostos com essa finalidade (Abreu et al., 2002).
Recentemente, t€m sido sugerida a utilizagdo dos valores genotipicos, BLUP,
com estratégia superior as mencionadas anteriormente para escolha de genitores
(Bauer et al., 2006). Na selecdo de linhagens superiores sdo considerados alguns
caracteres que podem ser geneticamente ou fenotipicamente correlacionados.

Nesse contexto, um questionamento que surge ¢ se a adocdo do BLUP
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considerando analise envolvendo mais de uma caracteristica deva ser eficiente.
Em trabalho de simulagdo, realizado por Bauer & Léon (2008), foram
considerados dois caracteres, com avaliagdo durante trés anos em 55 locais. Foi
verificado que o ganho com a sele¢ao foi maior quando se considerou o BLUP
para os dois caracteres simultaneamente em relacdo a andlise realizada por
carater separadamente. Sendo assim, os autores comentam que a utilizagcdo dessa
estratégia de analise para escolha de parentais deve ser uma importante
ferramenta para o melhoramento de plantas autégamas, sobretudo para
caracteres altamente correlacionados.

Como ja mencionado, segundo Bernardo (2002), o procedimento BLUP
¢ util por duas razdes: permite a analise de dados ndo balanceados, retornando,
nestas condic¢des, predigdes mais confiaveis do que as obtidas pelo método dos
quadrados minimos (MQM); explora a informagdo entre individuos aparentados,
conforme ja comentado, maximizando o uso dos dados disponiveis na
comparagdo entre os genotipos. Além disso, Bernardo (1994, 1995, 1996)
comentam sobre a utilidade do procedimento BLUP para a predicdo de valores
genéticos de cruzamentos nao realizados em delineamentos dialélicos.

Para obtencdo da informag@o de parentesco pode-se utilizar a genealogia
decorrente do método de conducdo da populagdo segregante, como exemplo, no
uso do método genealogico (Nunes et al., 2008). Entretanto, na auséncia desses
registros, o parentesco pode também ser determinado por meio de informagéo
gerada por marcadores moleculares (Bernardo, 1994, 2002). Bernardo (1994)
comparou os resultados BLUP obtidas por meio de informagdo de genealogia e
com o uso de dados de marcadores moleculares RFLP de dois grupos de
linhagens de milho. De acordo com o autor, ndo foram verificadas alteragdes
significativas pelos dois procedimentos.

Trabalho de simulagdo visando a incorporagdo da informagdo de

parentesco no processo seletivo, quando se utiliza o método genealodgico, foi
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realizado por Nunes et al. (2008). Nesse trabalho os autores utilizaram 20 locos
ndo ligados, frequencia alélica 0,5 e herdabilidade de 10%, 25%, 50% e 75%.
Compararam a eficiéncia da selecdo considerando a média, o BLUP sem
informagdo do parentesco e o0 BLUP com informagdo do parentesco (BLUPS).
Em sintese, verificaram que a seleg¢do utilizando a informagdo de parentesco
BLUP, apresentou maior ganho, justificando assim o trabalho adicional
investido para obten¢@o da genealogia.

Nos programas de melhoramento de plantas quando se tem avaliagdo em
varios ambientes e anos agricolas, é notorio o desbalanceamento dos dados. Isto
¢, as linhagens de baixa performance sdo eliminadas a cada ano, bem como
novas entradas sao adicionadas ao programa. Por exemplo, a recomendagdo de
uma linhagem em plantas autégamas necessita de avaliagdes conduzidas durante
algumas safras. No caso especifico do feijoeiro, desde a hibridagdo até chegar
aos experimentos de Valor de Cultivo e Uso (VCU) ocorrem inimeros
experimentos. Esses iniciam normalmente com 300 a 500 progénies F,.; ou Sy.1,
e procede até Sp4 ou Sp5 quando se avaliam de 25 a 36 progénies (Ramalho et
al.,, 2005a). Sao seclecionadas de cinco a dez para participarem de um
experimento de competicdo de linhagens, por duas a seis safras, em varios
ambientes quando entdo sdo identificadas as linhagens para participarem do
VCU (Brasil, 1997).

Sendo assim, um questionamento importante que surge ¢ se a utilizagdo
das avaliagOes anteriores possa melhorar a eficiéncia do processo seletivo. Nesse
ambito, Piepho & Mohring (2006) comparam a acurdcia seletiva para
identificacdo das melhores linhagens considerando apenas dados da geracdo de
referéncia em relagdo a analise seqiiencial, que considera a performance nas
avaliagOes anteriores. Na analise seqiiencial adotou-se o modelo misto, o BLUP.
Para isso, foram utilizados dados da avaliagdo de cultivares de canola em

experimentos de VCU, conduzidos na Alemanha. Os autores verificaram que a
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analise realizada utilizando dados de todas as avaliagdes propiciou maior
acuracia seletiva em relacdo a analise considerando apenas a geracdo de
referéncia. Nesse mesmo contexto, Yan & Rajcan (2003) verificaram que a
predi¢do do desempenho de cultivares de soja tendo em relacdo a analise de
modelos mistos para varios anos foi mais eficiente do que quando se considera
apenas um ano, ou seja, apenas a geracao de referéncia.

No que se refere aos programas de selecdo recorrente, 0s mesmos
comentarios relatados anteriormente sdo pertinentes. Isto é, as progénies sdo
avaliadas durante um grande ntimero de geragdes, nas quais se adotam diferentes
numeros de repeticdes ¢ tamanho da parcela, bem como, apenas as de melhor
performance s3o selecionadas e avancadas para geragdes posteriores.
Atualmente, a selecdo/identificacdo das melhores progénies tem sido realizada,
considerando na analise, apenas o desempenho na geracao de referéncia. Isto &,
tendo como exemplo, avaliagdo de progénies na geracdo Sp4 a
selegdo/identificacdo dos melhores esta sendo realizada contemplando somente o
desempenho nessa geracdo, ou seja, a performance das progénies nas geragdes
So:1, So2 € So.3 ndo sdo consideradas. Sendo assim, um questionamento que surge
¢ a possibilidade da implementacdo da analise sequencial em programas de

selecdo recorrente visando a melhoria do processo seletivo.

2.5 Interacdo progénies x gerages (safras e anos agricolas)

O fenotipo (F) para qualquer carater ¢ o resultado da agdo do gendtipo
(G), do ambiente (A) e da interagdo dos gendtipos por ambientes (GA): F=G +
A + GA. Para se obter as estimativas da interacdo (GA) € necessario que, na
avaliagdo, sejam considerados, no minimo, dois genétipos e dois ambientes. A

interagdo genotipos x ambientes ocorre quando o comportamento das linhagens
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ndo ¢ coincidente nos varios ambientes, ou seja, ela reflete as diferentes
sensibilidades dos gendtipos as mudangas do ambiente (Ramalho et al., 2005b).

A natureza da interacdo deve ser atribuida a fatores fisiologicos e
bioquimicos proprios de cada cultivar. Em termos genéticos, a interagdo ocorre
quando a contribui¢ao dos alelos dos diferentes genes que controlam o carater ou
o nivel de expressao dos mesmos difere entre os ambientes. Isso ocorre porque a
expressdo dos genes ¢ influenciada e ou regulada pelo ambiente (Kang & Gauch
Janior, 1996).

As condigdes de cultivo do feijoeiro em Minas Gerais apresentam uma
ampla diferenca. Ha desde agricultores de subsisténcia com praticamente
nenhum emprego de tecnologia, até grandes empresarios rurais que utilizam
todas as técnicas disponiveis. Deve-se ressaltar também que, atualmente, o
feijoeiro é cultivado praticamente durante todo ano, em trés épocas de
semeadura, em que as condi¢des climaticas sdo muito distintas. Nessas
condicdes, ¢ esperado que as cultivares ndo apresentem comportamento
coincidente nos diferentes ambientes, isto é, ocorra interacdo cultivares X
ambientes. Esse fato tem sido comprovado em intimeros trabalhos conduzidos
com a cultura do feijoeiro na regido Sul e Alto Paranaiba de Minas Gerais
considerando avaliacdo de linhagens em diferentes ambientes (Ramalho et al.,
1998; Pirola et al., 2002; Matos et al., 2007; Bruzi et al., 2007).

A interagdo ¢ o principal complicador ao se realizar a recomendacao de
cultivares, pois, se a mesma existir, ndo serd possivel realizar uma
recomendagdo de forma generalizada, exigindo adocdo de medidas que
controlem ou minimizem os efeitos dessa interacao (Ramalho et al., 1993).

Existem pelo menos trés alternativas para se atenuar o efeito da
interacdo genotipos x ambientes: identificacdo de cultivares especificas para
cada ambiente, realizar o zoneamento ecologico e identificagdo de cultivares

com maior estabilidade fenotipica.
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O que sera discutido sucintamente nessa revisdo sdo as alternativas para
a identificacdo de cultivares com maior estabilidade fenotipica. Existem
inumeros procedimentos que podem ser utilizados. Informacdes detalhadas a
esse respeito sdo encontradas em Becker & Leon (1988), Kang & Gauch Junior.
(1996), Cruz & Carneiro (2003) e Cruz et al. (2004).

Em um programa de selecdo recorrente a etapa de avaliacdo das
progénies ¢ a mais importante. Os experimentos devem ser bem conduzidos,
utilizando delineamento experimental ¢ tamanho de parcela adequados para
atenuar o erro experimental e propiciar acurdcia seletiva. No caso de plantas
autdogamas, como ja mencionado, sdo avaliadas progénies Si.; e Sy, para
identificar as que serdo intercruzadas. Porém, o processo de avaliagdo continua
até a obtencdo de linhagens (Sos, So.7). Durante as avaliagdes as progénies sdo
testadas em diferentes safras e anos agricolas, contudo a sele¢do ¢ realizada
tendo apenas o desempenho na gera¢ao de referéncia. A interagdo progénies x
safras ¢ freqlientemente relatada na cultura do feijoeiro na regido (Furtini et al.,
2006; Amaro et al., 2007). Logo, esse fato deve ser verificado na conducdo dos
programas de selec@o recorrente visando melhoria no processo seletivo.

Quando se dispde de cultivares/progénies avaliadas em varios ambientes
o resultado desta, nada mais ¢, do que uma tabela de dupla entrada na qual se
tem as estimativas das médias dos gendtipos por ambientes. De posse desses
resultados o objetivo dos programas de melhoramento ¢ identificar aquelas com
maior estabilidade fenotipica ou até mesmo os genotipos com adaptagdo a
ambientes especificos. O método AMMI (Additive Means Effects and
Multiplicative Interaction) proposto por Gauch & Zobel (1988) tem sido
extensivamente utilizado para identifica¢@o de cultivares com maior estabilidade
fenotipica. Contudo, considera os efeitos de gendtipo e da interagdo GE como

fixos; ¢ adequado apenas para dados balanceados; ndo considera a variagdo

22



espacial dentro de ensaios; ndo considera a heterocedasticidade da variancia; ndo
considera o diferente nimero de repeti¢des entre as avaliagdes.

Nesse contexto, Piepho (1994) comparou o método AMMI com o BLUP
e verificou que a analise com modelos mistos, BLUP, evidenciou maior acuracia
do que o AMMI mesmo na condigdo de balanceamento dos dados. Em fungdo
disso Piepho (1998), apresentou um modelo misto multiplicativo fator - analitico
(FAMM) com efeitos aleatérios de gendtipo e da interagdo GE, o qual ¢
conceitualmente e funcionalmente melhor que o AMMI. Nesse mesmo contexto,
Resende & Thompson (2004) aplicando o modelo FAMM em um conjunto de
dados desbalanceados, oriundos da avaliagdo de progénies de eucalipto e erva
mate, enfatizaram ainda mais a superioridade dessa estratégia de analise em
relagdo ao método AMMI.

Como mencionado anteriormente, em programas de sele¢do recorrente,
ao longo das geracdes sdo selecionadas as progénies de melhor performance
para recombinagdo e também para serem avaliadas em experimentos de
competigdo de linhagens visando a identificacdo de novas cultivares. Nesse
contexto, tem-se uma situacdo de desbalanceamento nos dados, pois, somente as
melhores sdo avangadas para etapas posteriores, bem como o numero de locais e
repeticdo utilizado na avaliacdo das geragdes, normalmente, sdo distintos. Sendo
assim, a analise de modelos mistos BLUP visando a identificagdo de
progénies/cultivares com menor contribuicdo para a interagdo gendtipos X

ambientes pode dar uma importante contribuicao.
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RESUMO

BRUZI, Adriano Teodoro. Analise seqiiencial no melhoramento do feijoeiro. In:

. Aplicacdes da analise de modelos mistos em programa de selecdo
recorrente do feijoeiro comum. 2008. Cap. 2, p. 33-51. Tese (Doutorado em
Genética e Melhoramento de Plantas)-Universidade Federal de Lavras, Lavras. *

No programa de selecdo recorrente a etapa de avaliagdo das progénies ¢é
a mais importante. Normalmente, no caso das plantas autégamas, sdo avaliadas
progénies Sy, € Sy, para identificar as que serdo intercruzadas e o processo de
avaliacdo continua por sete a oito geracdes até obten¢do das linhagens. Na
selegdo das progé€nies ¢ comum considerar o desempenho apenas da geragdo
anterior. E provavel que a eficiéncia do processo seletivo possa ser ampliada por
meio da andlise seqiiencial utilizando o método de modelos mistos via
procedimento BLUP. Para testar essa alternativa foram utilizados experimentos
de avaliacdo de progénies de dois ciclos de sele¢do recorrente com a cultura do
feijoeiro denominados de A e B. Foram adotadas trés estratégias para a analise
da produtividade de graos: a) andlise seqiiencial considerando a combinagdo das
geragdes So.; a So.3; So.1 @ So.a; So. @ Sois € considerando todas as progénies; b)
analise seqiiencial envolvendo as 23 progénies comuns nas geragdes Sy.; a So:s
para o ciclo A ou as 34 comuns nas geragdes Sy.; a So4 para o ciclo B; c¢) analise
seqliencial envolvendo as 10 progénies comuns nas geragdes Sy.; a Sg.10 (ciclo A)
ou as 7 comuns nas geracdes Sp.; a Sg (ciclo B). Todos essas estratégias foram
comparadas com a analise de variancia tradicionalmente utilizada no programa
de selecdo recorrente. Constatou-se que a analise realizada tradicionalmente
considerando apenas a média da geracdo anterior reduz a eficiéncia. Essa perda é
mais acentuada nas geragdes iniciais até S5, pois ndo se considera a interagdo
progénies x safras. Nas gera¢des mais avancadas, quando o numero de progénies
¢ menor e a andlise tradicional passa a ter como referéncia as geracdes avaliadas,
a perda da eficiéncia ¢ menor, mas com implicagdes na escolha da linhagem a
ser recomendada.

ABSTRACT

" Orientador. Magno Antonio Patto Ramalho. Universidade Federal de Lavras. (UFLA).
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BRUZI, Adriano Teodoro. Sequential analysis in common bean improvement.
In: . Mixed models applications in recurrent selection program of
common bean. 2008. Chap. 2, p. 33-51. Thesis (Doctoral Plant Genetics and
Breeding) — Federal University of Lavras, Lavras.”

Progenies evaluation is the most important step in a recurrent selection
program. For autogamous plants, progenies from So; and Sy, are normally
assessed to identify those which are to be inter-crossed, and further evaluation
continues for 7-8 generations until elite lines are obtained. Typically the
selection procedure only considers the performance of the last generation, but it
is likely that sequential analysis using a mixed model method would be more
efficient. In order to test this possibility, progenies of common bean were
assessed in two cycles of recurrent selection (A and B) by sequential analysis of:
(i) combined generations (So.; to So.3, So:1 to So.4 and Sy.; to S¢:5) and considering
all progenies, (ii) 23 best progenies common in Sy.; to Sy.s (cycle A) or 34 best
progenies common in Sy to Sy (cycle B), and (iii) 10 progenies that were
evaluated from Sy.; to S¢.19 (cycle A) or 7 progenies evaluated from Sy to Sy
(cycle B). The results of these selection procedures were compared with that
obtained using the traditional analysis of variance method employed by the
Universidade Federal de Lavras (Minas Gerais Brazil), which takes into
consideration only mean yield in the last generation. It was possible to
demonstrate that the traditional analytical process was less efficient than
sequential analysis especially in the selection from early generations (< Sg:5)
because the interaction of progenies X season was not taken into account. In the
later generations the number of progenies to be evaluated is smaller and
therefore the traditional selection process is less efficient.

" Guidance Committee: Magno Antonio Patto Ramalho. Federal University of Lavras
(UFLA).
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1 INTRODUCAO

A recomendacdo de uma linhagem em plantas autdgamas necessita de
avaliacdes conduzidas durante algumas safras. No caso especifico do feijoeiro,
desde a hibridacdo até chegar aos experimentos de Valor de Cultivo e Uso
(VCU) ocorrem inimeros experimentos. Esses iniciam normalmente com 300 a
500 progénies F,.; ou Sy, € procede até Sp.4 ou Sp.s quando se avaliam de 25 a
36 progénies (Ramalho et al., 2005). Sdo selecionadas de cinco a dez para
participarem de um experimento de competicdo de linhagens, por duas a seis
safras, em varios ambientes quando entdo sdo identificadas as linhagens para
participarem do VCU (Brasil, 1997). Nessa situacao ha pelo menos dois estagios
de selegdo, isto €, das progénies segregantes, So.1, So2, So:3, So.4, So:5 € geracdes
das linhagens. Até o momento a selecdo & realizada considerando apenas as
geragdes de referéncia, ou seja, na selecdo efetuada em Sy.4, por exemplo, ndo ¢é
considerado o desempenho das progénies na geragdo anterior.

E esperado que a utilizagdo das avaliagdes anteriores possa melhorar a
eficiéncia do processo seletivo. Existem alguns indices que podem ser utilizados
para se ter maior acuracia seletiva. O mais recomendado é o emprego de um
indice de selecdo, tendo como fator de ponderagdo o nimero de repeti¢des (1)
em cada avaliacdo ou geragdo (F)), isto ¢, I = Zbi F, em que b, =, / z r
(Souza Junior, 1995; Souza Junior & Garcia, 1996). Ja Resende (2002) sugere
utilizar um outro indice que leve em consideragdo também a herdabilidade
obtida em cada etapa. Contudo, realca que a melhor op¢do ¢ o emprego do
BLUP (Best Linear Umbiased Predictor). Esse mesmo argumento ¢ sugerido por
Piepho & Mohring (2006). Esses autores enfatizam que quando se tem um

numero decrescente de progé€nies sendo avaliadas, a analise seqiiencial
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utilizando todas as progénies avaliadas por meio do procedimento BLUP pode
ser mais eficiente.

Nos programas de melhoramento do feijoeiro essa estratégia de analise
nao tem sido utilizada. Sendo assim, o objetivo desse trabalho foi de quantificar
a melhoria na eficiéncia do processo seletivo por meio da analise seqiiencial

utilizando a abordagem de modelos mistos.
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2 MATERIAL E METODOS

Foram utilizados experimentos de avaliacdo de progénies, de dois ciclos
do programa de selegdo recorrente, conduzido na Universidade Federal de
Lavras (UFLA) desde 1990 (Ramalho et al., 2005), denominados neste trabalho
por ciclos A e B. O método de condugdo sempre foi o bulk dentro de progénies
F,.

Os detalhes experimentais das diferentes geracdes avaliadas sdo
apresentados na tabela 3. Foram considerados alguns caracteres, porém a selecio
sempre foi realizada em funcdo da produtividade de graos (kg/ha) e em algumas
situagdes adicionalmente o tipo de graos. Os experimentos foram conduzidos em
Lavras-MG na 4rea experimental do Departamento de Biologia situada a 21° 14’
S de latitude, 44° 59° W de longitude ¢ 919 m de altitude; em Lambari-MG
situada a 21° 58° S de latitude, 45° 21> W de longitude e 887 m de altitude e em
Patos de Minas-MG situada a 18° 34’ S de latitude, 46° 31> W de longitude e
832 m de altitude. Em todos os experimentos utilizaram-se duas testemunhas
comuns. Em todas as geracdes o delineamento adotado foi de blocos
incompletos, latice, considerando duas repeti¢des para a geracdo S, e trés nas
demais geragdes.

Considerando a producdo de grios inicialmente foi adotado o

procedimento tradicional do programa. Isto é, foram realizadas as analises da

variancia individuais adotando o modelo: Yy = g+t +1; + b ;) + & em que,

Yj : observagdo referente a progénie i, na repeti¢ao j, no bloco k; 4 : constante

geral; t;: efeito aleatorio da progénie i; r; : efeito fixo da repeti¢do j; bk( i
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efeito aleatorio do bloco k dentro da repetigdo j; B : erro experimental
2
ex NN(0,07).
Realizou-se também a analise conjunta dos locais, independente em cada
geracdo, com a finalidade de identificar as melhores progénies adotando o

+b

seguinte modelo estatistico: Y, = g+t +r +a, +(ta); +e;, em

im k(jh

que, Yijk,: observagdo referente a progénie i, na repeticdo j, no bloco k, no
ambiente |; 4 : constante geral; t;: efeito aleatorio da progénie i; y,: efeito
fixo da repeti¢do j dentro do ambiente I; b, ;, : efeito aleatério do bloco k dentro
da repeti¢do j no ambiente |;@,: efeito aleatorio do ambiente [;(ta); : efeito

aleatorio da interagdo progénies x ambientes;€,: erro experimental
2
i NN(0,07).

Foi realizada também a analise pelo procedimento seqiiencial
recuperando as informacdes das geracdes avaliadas. Para isso adotaram-se trés
estratégias de analise: a) analise seqiiencial considerando a combinagdo das
geracdes So.; a Sp3, S @ Sou € So.1 @ Sgs considerando todas as progénies e
denominado nesse trabalho de BLUPT; b) analise seqiiencial contemplando as
23 melhores progénies comuns as geragdes Sp.; a So:s (ciclo A) e as 34 comuns
as geragdes Sp.; a Sp4 (ciclo B); ¢) a andlise seqiiencial envolvendo as 10
progénies que participaram nas avaliagdes Sy.; a So.10 (ciclo A) e as sete comuns
nas geracdes Sy a Sy (ciclo B). As andlises com a recuperagdo da informagao
foram realizadas utilizando o PROC MIXED do SAS (SAS Institute, 2000)
considerando duas situagdes: o efeito de progénies como efeito aleatoério (BLUP)
e fixo (BLUE) adotando o modelo misto Henderson (1975):

y=Xf+Za+eem que, Y: vetor das observagdes; X : matriz de incidéncia,

ou matriz dos coeficientes do modelo associado aos efeitos fixos; J: vetor de
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efeitos fixos; Z : matriz de incidéncia ou matriz dos coeficientes do modelo
associado aos efeitos aleatorios;a: vetor de efeitos aleatorios; &: vetor dos
erros aleatorios.

Para quantificar a eficiéncia dos procedimentos de andlise adotados
verificou-se a coincidéncia das progénies selecionadas pelas estratégias em
questdo em relacdo ao padrdo adotado pelo programa de melhoramento da
instituicdo. Verificou-se também a correspondéncia nos postos das progénies nas

diferentes estratégias de analise.

TABELA 1. Detalhes experimentais utilizados para avalia¢ao das progénies.

Ciclos NUimerode NUmero NUmero

de Progénies de de Epocasde Parcela

Selecdio GeracBes Avaliadas Repeticdes Ambientes Semeadura  (m?)

So:1 322 2 1 Fev/03 1 m’

So 254 3 2 Jul/03 2 m’

So 119 3 3 Nov/03 2m’

S04 62 3 3 Fev/04 2m’

A So:s 23 3 1 Jul/04 2m’

So6 10 3 2 Nov/04 4m’

So.7 10 3 3 Fev/05 4m’

So:s 10 3 2 Jul/05 4m’

Soo 10 3 3 Nov/05 4m’

So:10 10 3 3 Fev/06 4m’

So:1 359 2 1 Nov/04 1 m’

S0 194 2 3 Fev/05 2 m?

Sos 79 3 2 Jul/05 2m’

So.4 34 3 2 Nov/05 2m’

B So:s 7 3 3 Nov/06 4m’

So:6 7 3 4 Fev/07 4m’

So.7 7 3 3 Jul/07 4m’

Sos 7 3 1 Nov/07 4m’
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3 RESULTADOS E DISCUSSAO

A coincidéncia entre as progénies selecionadas pelo método tradicional,
que contempla apenas a média da Gltima geragdo avaliada, e a do BLUP tendo
como referéncia todas as geragdes a partir da Sy, denominado nesse trabalho de
BLUPT ¢ mostrado na tabela 2. Assim, considerando um dos ciclos de selecao
recorrente o A, por exemplo, observa-se que das 119 progénies selecionadas na
So2, pela média, no BLUPT haveria coincidéncia de 84 considerando as
geracdes So.; € Sp. No mesmo ciclo, considerando agora as 62 progénies
selecionadas em Sy a coincidéncia com o BLUPT (geragdes S.1, So.» € So:3) foi
em 39 progénies. Fica evidente, pelos dados da tabela 2, que na andlise
seqliencial envolvendo todas as progénies, em relacdo ao procedimento
tradicional, a correspondéncia foi pequena entre os resultados.

Essa ndo concordancia na classificagdo das progénies reduz,
percentualmente, a medida que aumenta o nimero de geragdes envolvidas. No
processo tradicional a interagdo progénies x geragdes (safras) ndo ¢ considerada,
pois ela tem como referéncia apenas os ambientes, locais quando for o caso,
dentro de uma mesma safra. Deste modo parte desta ndo coincidéncia deve ser
atribuida a interacdo progénies x safras. A interagdo progénies x safras na
cultura do feijoeiro em experimentos conduzidos na regido Sul e Alto Paranaiba
de Minas Gerais ¢ freqiientemente relatada (Furtini et al., 2006; Amaro et al.,
2007; Matos et al., 2007; Moreto et al., 2007).

Uma outra razdo desta ndo coincidéncia ¢ o envolvimento na andlise ndo
so das progénies comuns, mas todas elas. Piepho & Mohring (2006) mostraram
com canola (Brassica napus) em experimentos conduzidos na Alemanha, que
considerando todas as progénies, na analise, ha melhoria na eficiéncia do

processo. Uma terceira razdo, ¢ que em alguns casos nao so a produtividade de
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grdos ¢ considerada na sele¢do como também o tipo de grios. Vale ressaltar,
contudo, que sdo identificadas as de melhor tipo de grios, porém so6 entre as de
melhor desempenho. Portanto, ¢ esperado que o efeito da selegdo visual no tipo
de grios, na alteragdo da classificagdo das progénies seja pequena.

Na geracdo Sy do ciclo A de selecdo recorrente foram avaliadas 23
progénies que deram origem as dez que foram posteriormente avaliadas até Sy.j.
Entdo procurou-se verificar por algumas estratégias de andlise qual a
coincidéncia na classificacdo das progénies em relagdo ao procedimento padrio
utilizando apenas a média da geracdo Sps. A andlise com o BLUP e BLUE
envolveu apenas as 23 progénies, porém com informacdo desde a Sy.;. No caso
do BLUE o efeito de progénies foi fixo e no BLUP foi aleatorio. Constata-se que
a coincidéncia entre esses dois procedimentos ¢ muito grande. Mostrando que o
fato de se considerar progénies fixo ou aleatdrio teve, em principio, reduzido
efeito na classificagdo (Tabela 5). Deve-se ressaltar que esse fato ja era
esperado, pois, a ordem de classificagdo dos genotipos, em geral, ndo se altera
no caso de ensaios balanceados (Duarte & Vencovsky, 2001; Bernardo, 2002).
Essa mesma observagdo foi relatada por Piepho & Mohring (2006) em que os
autores identificaram correlagdo entre os resultados das analises com BLUP e

BLUE em todos os casos variando de I =0,994 a r =1,0.

Por outro lado, quando se considera o BLUP ou BLUE em relagdo ao
procedimento tradicional houve acentuada alteragdo na classificacdo (Tabela 3).
E oportuno salientar que a partir da geracdo Sys foram selecionadas dez
progénies (Tabela 3). Assim seria importante verificar entre as dez identificadas
pela média, quais coincidiriam por esses dois procedimentos. Constata-se que
seis entre as dez seriam comuns. Veja que, a média, ndo levando em
consideracdo as geragdes passadas t€ém sua eficiéncia de sele¢do muito reduzida
(Tabela 3). Em trabalho realizado por Yan & Rajcan (2003), na cultura na soja,

foi predito o desempenho das cultivares para produtividade de graos
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considerando avaliagdo de um e varios anos adotando o BLUP. Os autores
verificaram que contemplando dados de dois a quatro anos a predicdo foi mais
eficiente. Esses relatos corroboram as evidéncias encontradas nesse presente
trabalho de que a selecdo pela média considerando apenas a geragdo de
referéncia apresenta, como ja comentado eficiéncia reduzida.

Chama atencdo ainda, no ciclo de selegdo A, o procedimento
denominado no presente trabalho de BLUPT, ou seja, que considera todas as
progénies e ndo so as 23 comuns. Veja que apenas oito das 23 progénies seriam
mantidas. E que entre as dez melhores apenas quatro seriam também

selecionadas por esse procedimento (Tabela 3).

TABELA 2. Numero de progénies selecionadas na geracdo de referéncia pela
média e o que coincidiria considerando andlise seqiiencial em

BLUPT.
Numero de progénies
Ciclo  Geragdo  Numero de progénies identificadas no
de de selecionadas na média ~ BLUPT em relagdo a
Selecdo Referéncia na geragdo de referéncia média
S 119 84 (71%)”
A So:3 62 39 (63%)
So.4 23 9 (40%)
B So:2 79 59 (75%)
So:3 34 14 (41%)

1 r1: : . ~ ’ A .

" Analise do BLUPT realizado considerando da geragdo Sy, até a referéncia.

? Percentagem de Coincidéncia em relagio ao numero de progénies selecionadas
na geracao de referéncia.
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TABELA 3. Postos das progénies avaliadas considerando a geracdo de
referéncia (média), analise com recuperagdo da informacao para
efeito aleatério envolvendo as progénies comuns nas geragoes
(BLUP), andlise com recuperagdo da informacdo para efeito
aleatorio envolvendo todas as progé€nies em todas as geragdes
(BLUPT) e analise com recuperacdo da informagdo para efeito
fixo (BLUE) para as 23 progénies Sy.s avaliadas no ciclo A de
Sele¢do Recorrente.

Postos
Progénies Média BLUE BLUP BLUPT
M-203-4 1 14 13 e
M-45-12 2 15 15 -
PL-10-10 3 7 8 -
M-55-3 4 1 1 1
M-103-5 5 22 22 -
M-39-18 6 4 4 6
M-113-6 7 18 18 -
M-55-14 8 3 3 4
M-85-1 9 8 6 -
M-38-10 10 5 7 5
PL-10-22 11 11 11 23
M-39-24 12 12 12 -
M-203-15 13 17 17 -
PL-10-16 14 19 19 -
M-45-19 15 13 14 -
M-188-4 16 23 23 -
M-119-4 17 16 16 -
M-85-11 18 9 9 14
M-45-5 19 20 20
M-85-17 20 6 5 9
M-119-1 21 21 21 -
M-38-1 22 10 10 -
M-215-10 23 2 2 3

i A R
Progénie ndo incluida entre as 23.

Para o ciclo de selegdo B, os mesmos comentarios anteriores sdo
pertinentes, ressaltando que, nesse caso, foram consideradas 34 progénies

(Tabela 4). E que das 34 progénies foram selecionadas nove para as etapas
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posteriores. Duas foram eliminadas, posteriormente, por outros atributos que nao
so a produtividade de graos. A coincidéncia entre as selecionadas foi de quatro
em nove, ou seja, ligeiramente inferior ao comentado para o ciclo A (Tabela 3).
Quando se considera o procedimento BLUPT apenas trés em nove isto ¢, 33%.

A maior énfase em um programa de melhoramento deve ser direcionada
na identificagdo da melhor ou das melhores linhagens nas avaliacdes finais. No
caso da selecdo recorrente A, foram avaliadas dez linhagens por cinco geracdes
(safras) totalizando 13 ambientes (Tabela 3). Ressalta-se também que os
mesmos comentdrios em relagdo ao procedimento de analise, mencionados
anteriormente, sdo validos aqui. Se for considerada a selecdo das cinco melhores
linhagens para o VCU a concordancia foi de quatro em cinco, ou seja, 80%.
Observe que mesmo considerando apenas as dez progénies e que na média,
nesse caso, sdo contemplados todos os 13 ambientes, a coincidéncia com o
BLUP e BLUE foi maior, porém mesmo assim ocorreu perda de eficiéncia
(Tabela 5).

Quando se considera o BLUPT a coincidéncia foi de duas entre as cinco
melhores. E preciso enfatizar, contudo, que as progénies M-55-14 e M-55-3
classificadas na média como segunda e terceira colocadas estariam
contempladas em todos os procedimentos (Tabela 5).

A classificagdo obtida na analise referente as sete progé€nies avaliadas
nas geragoes Sys a Sg.5, em 11 ambientes, no ciclo B de selegdo recorrente, estdo
apresentados na tabela 4. Embora o nimero de progénies avaliadas fosse menor,
0s mesmos comentarios realizados anteriormente sdo validos aqui. Novamente,
chama atencdo que as duas melhores progénies seriam comuns a todos os

procedimentos.
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TABELA 4. Postos das progénies avaliadas considerando a gera¢do de
referéncia (média), analise com recuperacdo da informacao para
efeito aleatério envolvendo as progénies comuns nas geragoes
(BLUP), andlise com recuperagdo da informacgdo para efeito
aleatorio envolvendo todas as progénies em todas as geragdes
(BLUPT) e analise com recuperacdo da informagdo para efeito
fixo (BLUE) para as 34 progénies Sy, avaliadas no ciclo B de

Sele¢do Recorrente.

Postos
Progénies Meédia BLUE BLUP BLUPT
4X-102 1 11 11 23
9X-168 2 12 10 22
17X-268 3 5 4 4
6X-202 4 13 14 31
21X-256 5 25 25 -
36X-217 6 2 2 2
3X-312 7 17 13 29
29X-359 8 1 1 1
18X-305 9 6 8 -
14X-127 10 23 24 -
13X-21 11 19 3 8
11X-193 12 3 6 7
16X-37 13 7 5 6
OP-NS-331X-339 14 14 19 -
OP-NS-331X-329 15 10 12 26
9X-162 16 22 21 -
18X-292 17 15 18 -
21X-243 18 24 20 -
10X-81 19 20 17 -
3X-306 20 4 7 -
OP-NS-331X-325 21 16 16 -
13X-34 22 8 9 15
36X-212 23 29 29 -
21X-260 24 21 23 -
10X-72 25 26 27 -
7X-108 26 28 28 -
MAI-2-5-1 27 18 22 -
10X-85 28 9 15 -
17X-267 29 27 26 -
MAI-2-5-12 30 33 33 -
9X-175 31 32 30 -
17X-273 32 30 32 -
4X-88 33 31 31 -
7X-120 34 34 34 -
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TABELA 5. Postos das progénies avaliadas considerando a geracdo de
referéncia (média), analise com recuperagdo da informagdo para
efeito aleatério envolvendo as progénies comuns nas geragoes
(BLUP), analise com recuperagdo da informacdo para efeito
aleatorio envolvendo todas as progénies em todas as geracdes
(BLUPT) e andlise com recuperacdo da informacdo para efeito
fixo (BLUE) para as dez progénies avaliadas nos ensaios elite,
oriundas do ciclo A de Selegdo Recorrente.

Postos

Progénies Media BLUE BLUP BLUPT
M-85-17 1 5 5 9
M-55-14 2 3 3 4

M-55-3 3 1 1 1
M-39-18 4 6 6 6

M-85-1 5 4 4 -
M-215-10 6 2 2 3
M-119-4 7 9 9 -
M-85-11 8 7 7 -
M-39-24 9 8 8 -

M-45-5 10 10 10 -
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TABELA 6. Postos das progénies avaliadas considerando a geragdo de
referéncia (média), analise com recuperagao da informacao para
efeito aleatério envolvendo as progénies comuns nas geragoes
(BLUP), andlise com recuperagdo da informacgdo para efeito
aleatorio envolvendo todas as progé€nies em todas as geragdes
(BLUPT) e analise com recuperacdo da informagdo para efeito
fixo (BLUE) para as sete progénies avaliadas nos ensaios elite,
oriundas do ciclo B de Selegdo Recorrente.

Postos
Progénies Média BLUE BLUP BLUPT
29X-359 1 2 2 1
36X-217 2 1 1 2
4X-102 3 5 5 -
17X-268 4 3 3 4
9X-168 5 4 4 -
3X-312 6 6 7 -
18X-305 7 7 6 -

Depreende-se que a andlise realizada tradicionalmente considerando
apenas a média reduz a eficiéncia. Essa perda é mais acentuada nas geracdes
iniciais até Sy, pois ndo se considera a interacdo progénies x safras. Nas
geracdes mais avancadas isto €, S até Sps ou Sp.9 quando o numero de
progénies ¢ menor e as analises t€ém como referéncia todas as essas geragoes
avaliadas a perda de eficiéncia € menor.

E oportuno salientar que o método bulk dentro de progénies F,, como
preconizado originalmente, propunha a avaliagdo apenas visualmente das
progénies nas primeiras geragoes (Frey, 1954). Contudo, ha intimeros relatos de

que a selegdo visual, mesmo considerando a progénie como um todo ¢ de baixa
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eficiéncia (Cutrim et al., 1997; Silva et al., 1994). Assim, a conducdo de
experimentos com repeticoes desde a geracdo F,; aumenta a eficiéncia do
método (Ramalho et al., 2001). Por esse trabalho, ficou evidenciado que a
acuracia na sele¢do das progénies pode ser incrementada utilizando a anélise
seqiiencial por meio do procedimento BLUP.

O emprego de qualquer procedimento de andlise estatistica, com as
facilidades computacionais existentes atualmente, ndo acarreta nenhum Onus
adicional. Assim ¢ aconselhavel que no futuro, nos programas de selecdo
recorrente, seja utilizada a andlise seqiiencial, pois proporciona maior acuracia

seletiva como preconizado por Resende (2002).
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4 CONCLUSOES

A analise tradicional considerando apenas a geracdo de referéncia
apresenta eficiéncia reduzida, sobretudo em geragdes iniciais.
A adogdo da analise seqiiencial pelo procedimento BLUP propicia maior

acuracia seletiva.
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CAPITULO 3

EMPREGO DE MODELOS MISTOS NO ESTUDO DA INTERACAO
PROGENIES X GERACOES EM PROGRAMA DE SELECAO
RECORRENTE
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RESUMO

BRUZI, Adriano Teodoro. Emprego de modelos mistos no estudo da interagdo
progénies x geragdes em programa de selecdo recorrente. In:
Aplicacbes da analise de modelos mistos em programa de selecéo recorrente
do feijoeiro comum. 2008. Cap. 3, p. 53-71. Tese (Doutorado Genética e
Melhoramento de Plantas) — Universidade Federal de Lavras, Lavras. *

A existéncia de interagcdo genotipos x ambientes exige que no processo
seletivo as progénies/linhagens sejam avaliadas no maior nimero de ambientes
(locais e safras) possiveis. Esse fato é particularmente importante em um
programa de selecdo recorrente. Ao longo das geracdes de avaliagdo apenas as
progénies com melhor desempenho sdo avancadas, e consequentemente tem-se
uma situacdo de desbalanceamento dos dados. Em fungdo disso o objetivo do
presente trabalho foi utilizar o método de modelos mistos BLUP para verificar a
influéncia da interacdo progénies X safras na avaliagdo de progénies em
programas de sele¢do recorrente. Foram utilizados experimentos de avaliagdo de
progénies, do programa de selecdo recorrente, ciclo VI, conduzidos em 22
ambientes (safras em locais) no periodo de 2003 a 2006 na regido Sul e Alto
Paranaiba do estado de Minas Gerais. Foram avaliados diferentes niimeros de
progénies, da geragdo S, até So.;o. Para realizacdo das analises da produtividade
de grios adotou-se a andlise de modelos mistos BLUP considerando dois
procedimentos: a) 23 progénies comuns nas geragdes Sp.; a Sgs em nove
ambientes; b) 10 progénies comuns nas geragdes Sy.; a Sy.;p em 22 ambientes.
Foi obtido o melhor preditor linear ndo viesado (BLUP) para o efeito genotipico
(gi) bem como para a intera¢do progénies x safras (ga;). De posse das predi¢des
determinou-se as médias estimadas para o desempenho das progénies por
ambientes ¢ aplicou-se o método grafico para identificar as progénies mais
estaveis. Em funcdo dos resultados pode-se inferir que em programas de selecao
recorrente, no qual existe desbalanceamento dos dados, o emprego do método de
modelos mistos para estimativa da contribui¢do para a interacdo progénies X
safras associada ao método grafico auxilia no processo decisério visando a
selecdo das progénies que serdo avangadas.

" Orientador: Magno Antonio Patto Ramalho. Universidade Federal de Lavras (UFLA).
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ABSTRACT

BRUZI, Adriano Teodoro. Mixed Models to study progenies x generation
interaction in recurrent selection program. In: . Mixed models
applications in recurrent selection program of common bean. 2008. Chap. 3,
p. 53-71. Thesis (Doctoral Plant Genetics and Breeding) — Federal University of
Lavras, Lavras. :

Genotypes x environments interaction requires that in the selection
process progenies/lines should be evaluated in the largest number of
environments (locations and seasons) possible. This fact is particularly important
in recurrent selection program. As the generations go on only progenies with the
best performances will be advanced and consequently an unbalanced data
situation is originated. The purpose of this work was to use the mixed model
method (BLUP) to verify the influence of progenies x seasons interaction in
progenies evaluation in a recurrent selection program. Progenies evaluation
experiments from cycle VI of a recurrent selection program, , were carried out in
22 environments (locations and seasons) from 2003 to 2006 in the South and
Alto Paranaiba regions in Minas Gerais state, Brazil. Different progenies
numbers were evaluated, from generations So.; up to S¢.jo. Grain yield analysis
adopted mixed models (BLUP) considering two procedures: a) 23 common
progenies in generations Sy, to Sps in nine environments; b) 10 common
progenies in generations Sp. | to Sp. 1o in 22 environments. The best linear
unbiased predictor (BLUP) was obtained for the genotypic effect (g;), as well as,
for the progenies x seasons interactions (ga;). From these predictions we
estimated the means for progenies performances in each environment and
applied the graphic method to identify the more stable progenies. The results
showed that recurrent selection programs, in which there is unbalanced data, the
mixed model to estimate the contribution of progenies x seasons interaction
associated with the graphic method help to select progenies that should be
advanced.

" Guidance Committee: Magno Antonio Patto Ramalho. Federal University of Lavras
(UFLA).
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1 INTRODUCAO

A existéncia de interagdo genotipos x ambientes exige que no processo
seletivo as progénies/linhagens sejam avaliadas no maior nimero de ambientes
(locais e safras) possiveis. Esse fato ¢ particularmente importante em um
programa de selecdo recorrente. No caso de plantas autdogamas, na sele¢ao
recorrente, normalmente, sdo avaliadas progénies Sy.; ¢ Sy, para identificar as
que serdo intercruzadas (Ramalho et al., 2001). Porém, o processo de avaliagdo
continua até a obten¢@o de linhagens (S¢.6, So.7).

Nesse contexto, tem-se uma situagdo de desbalanceamento nos dados,
pois, somente as melhores sdo avangadas para etapas posteriores, bem como o
numero de locais e repeti¢do utilizado na avaliagdo das geragdes, normalmente,
sdo distintos. Numa situacdo como esta a estimativa da contribuicdo para a
interagdo e, bem como a identificacdo das progénies com menor contribui¢do
para a interagdo, utilizando o método dos quadrados minimos, ¢ dificultada.
Uma opg¢do que tem sido pouco explorada ¢ a utilizacdo da analise de modelos
mistos (Henderson, 1975).

O emprego da analise de modelos mistos no estudo da interagdo tem
sido preconizada em algumas situagdes (Resende & Thompson, 2004; Piepho et
al., 2008). Contudo, no caso de seu emprego nas avaliagdes das progé€nies em
programas de selecdo recorrente com a cultura do feijoeiro, ndo foi encontrado
nenhum relato. Do exposto, o objetivo desse trabalho foi de utilizar o método de
modelos mistos BLUP para estudar a interacdo progé€nies X safras (anos
agricolas) na avaliacdo de progénies em programas de sele¢do recorrente para

produtividade de graos do feijoeiro.
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2 MATERIAL E METODOS

Foram utilizados experimentos de avaliacao de progénies, do ciclo VI
do programa de selegdo recorrente, conduzido na Universidade Federal de
Lavras (UFLA) desde 1990 (Ramalho et al., 2005). O método de condug¢do
sempre foi o bulk dentro de progénies F,. Os detalhes experimentais das
diferentes geracdes avaliadas sdo apresentados na tabela 1. Foram considerados
alguns caracteres, porém a sele¢do sempre foi realizada em fungdo da
produtividade de graos (kg/ha) e em algumas situagdes adicionalmente o tipo de
graos.

Os experimentos foram conduzidos em Lavras-MG na area experimental
do Departamento de Biologia situada a 21° 14’ S de latitude, 44° 59° W de
longitude ¢ 919 m de altitude; em Lambari-MG situada a 21° 58’ S de latitude,
45" 21’ W de longitude ¢ 887 m de altitude; em Patos de Minas-MG situada a
18° 34> S de latitude, 46° 31 W de longitude e 832 m de altitude e em Ijaci-MG
localizada a 21°10° S de latitude, 44°75° W de longitude e 830 m de altitude. Em

todos os experimentos utilizaram-se duas cultivares como testemunhas comuns.
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TABELA 1. Namero de progénies avaliadas em cada geragcdo do programa de
selecdo recorrente com as épocas e locais de semeadura.

Ambientes Epoca de Local Geracgdes NuUmero de
semeadura progénies
avaliadas

1 Fev./2003 Lavras So.1 322

2 Jul./2003 Lavras So:2 254

3 Jul./2003 Lambari So:2 254

4 Nov./2003 Lavras So:3 119

5 Nov./2003 Patos de Minas So3 119

6 Fev./2004 Lavras So.4 62

7 Fev./2004 Lambari So-4 62

8 Fev./2004 Patos de Minas So-4 62

9 Jul./72004 Lavras So:s 23

10 Nov./2004 Lavras So6 10

11 Nov./2004 Patos de Minas So6 10

12 Fev./2005 Lavras So-7 10

13 Fev./2005 Lambari So.7 10

14 Fev./2005 Patos de Minas So7 10

15 Jul./2005 Lavras Sos 10

16 Jul./2005 Patos de Minas So:s 10

17 Nov./ 2005 Lavras So-0 10

18 Nov./2005 Ljaci So:9 10

19 Nov./2005 Lambari So 10

20 Fev./2006 Lavras So:10 10

21 Fev./2006 Lambari So:10 10

22 Fev./2006 Patos de Minas So:-10 10
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Foi realizada a analise no PROC Mixed do SAS (SAS Institute, 2000)

considerando avaliagdo das 23 progé€nies comuns nas geragdes So; a Sps,

inicialmente por ambiente, adotando o modelo Yijk =pu+G+r+ bk( j) € em
que, Y : observacdo referente a progénie i, na repeti¢do j, no bloco k; 4:
constante geral; t;: efeito aleatorio da progeénie i; r;: efeito fixo da repetigéo i
bk( j) : efeito aleatorio do bloco k dentro da repeti¢do j; €y, : erro experimental
aleatorio €, NN 0,6%).

Posteriormente, procedeu-se a analise conjunta também no PROC Mixed

do SAS (SAS Institute, 2000), envolvendo os nove ambientes de avaliagdes,

considerando o modelo Yy, = u+1t; + 1, +b, ;) +a +(ta); +€;, em que,

it
Yijkl : observagao referente a progénie i, na repetigdo j, no bloco k, no ambiente ;

M : constante geral; t;: efeito aleatorio da progénie i; r efeito fixo da

i
repeticdo j dentro do ambiente I; by, : efeito aleatério bloco k dentro da
repeticdo j no ambiente I; @,: efeito aleatério do ambiente I;(ta), : efeito

aleatdrio da interagdo progénies x ambientes; &y, : erro experimental aleatorio

€ N N(0,6*). O mesmos procedimentos de analise mencionados

anteriormente foram realizados considerando as 10 progénies comuns nas
geragdes Sop.; a Sp.0 nos 22 ambientes. Foi obtido o melhor preditor linear ndo
viesado (BLUP) para o efeito genotipico (gi) bem como para a interagdo
progénies x safras (gaj) (Resende, 2002).

De posse dos BLUP’s procedeu-se o estudo da interagdo progénies x
safras (anos agricolas). Primeiramente, considerou-se a soma de quadrados da
contribuigdo para a interagdo para o efeito de progénies e também por ambiente,

obtendo assim o postos para a interagdo GE.
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Foram obtidas as médias estimadas para o desempenho das progénies por

A A

ambientes utilizando o modelo Y” =u+g;,+a +0a, emque, Y” : média
estimada da progénie i no ambiente I; 4 : média geral; ¢;: efeito genotipico da
progénie i obtido na andlise de modelos mistos; @,: efeito do ambiente I,

diferen¢a da média do ambiente em relagdo a média geral; ga; : efeito da

interagdo progénies x ambientes, obtido na analise de modelos mistos. A partir
dos valores médios da produtividade de grios (Kg.ha™) foi realizado o estudo de
estabilidade e adaptabilidade utilizando-se o método grafico (Nunes et al.,
2005), com o aporte do programa SAS (SAS Institute, 2000).

Para aplicagdo do método grafico, em cada experimento as médias das

progénies foram padronizadas por meio da expressao:

em que:

Z;, - valor da varidvel padronizada correspondente a progénie i no ambiente |;

=l

il : média estimada da progénie i no ambiente |;

Y 1 : média do ambiente I;

S, : desvio padrdo fenotipico entre as progénies no ambiente |.

59



Como a variavel padronizada assume valores positivos e negativos, para

facilitar a visualizacdo grafica foi somada uma constante de modo a tornar os
valores de Zz;; sempre positivos. A média dos Zz, para a linhagem i nos
ambientes considerados fornece a medida da adaptagdo da progéniec i. O
coeficiente de variagdo dos Z;, para a progénie i nos diferentes ambientes (CVj)
fornece uma medida da estabilidade da progénie i.

As estimativas de Z; foram submetidas a andlise de varidncia e os

valores médios obtidos de Z foram agrupados pelo teste de Scott & Knott
(1974). Para comparagdo dos CVj foram estimados os intervalos de confianga
utilizando a expressdo sugerida por Mckay Modificada (Vangem, 1996).
Utilizando-se os valores padronizados (Z;) foram construidos graficos para cada
progénie i, sendo as dimensdes dos eixos (experimentos) equivalentes aos

valores de Z; da progénie i no ambiente .
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3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Considerando que a interagdo progénies x ambientes, especialmente
progénies x épocas de semeadura ¢ muito acentuada no feijoeiro (Ramalho et al.,
1998; Matos et al., 2007) ¢ importante que na escolha das progénies a serem
selecionadas, a sua estabilidade e adaptabilidade durante o processo seletivo,
sejam consideradas. Contudo, os experimentos sdo desbalanceados, isto €, sdo
avaliados diferentes nimeros de progénies ao longo das geragdes (Tabela 1). A
opcdo de se estimar a interagdo utilizando todas as progénies avaliadas é por
meio do método BLUP (Resende, 2002). Esse procedimento foi utilizado no
presente trabalho.

A contribuigdo para a interacdo ¢ mostrada na Tabela 2. Observa-se que
ocorreu, como era esperada, variacdo entre os ambientes no que se refere a sua
participacdo na interagdo. Por exemplo, na semeadura de fevereiro de 2005 em
Patos de Minas, a contribuicdo foi de apenas 1,41% do total da interagdo. No
outro extremo, semeadura em julho de 2003, em Lavras, a contribui¢do foi
muito superior, 14,73%. Observa-se que quando se considera uma mesma safra a
contribui¢do do local para a interagdo ¢ semelhante. Compare, por exemplo, os
valores obtidos nos experimentos realizados em fevereiro de 2005 nos trés
locais. A contribuicdo foi de 1,41% em Patos de Minas, 1,68% em Lambari e
2,57% em Lavras. O mesmo fato pode ser constatado em outras épocas de
semeadura. Infere-se que a interagdo progénies x épocas de semeadura ¢ mais
expressiva que progénies x locais. Esse fato ja foi comprovado com a cultura do
feijoeiro em outros experimentos conduzidos na regido (Ramalho et al., 1998;
Matos et al., 2007).

Essa ultima informacdo realca a importdncia da avaliagdo da

estabilidade em programas de selecdo recorrente. Isto porque as progénies sdo
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avaliadas por varias geracdes, épocas de semeadura, possibilitando, portanto,
estimar a contribuicdo de cada uma para a interagdo, sobretudo, por época de
semeadura. A decisdo de quais progénies serdo avaliadas na etapa seguinte sera
obtida ndo s6 em funcdo da média, mas também de sua estabilidade, ampliando
a chance de se recomendar linhagens com maior estabilidade, o que, certamente
ira contribuir para o sucesso da cultivar.

A estimativa da contribuicao da interag@o para as 23 progénies avaliadas
nas geracdes Sy a Sy.5, em nove ambientes, ¢ mostrada na Tabela 3. Veja que a
contribui¢do para a interacdo variou entre as progénies . A progénie M-45-19
contribuiu com 0,89 % para a SQ da interagdo total. Ja a M-85-17 com 12,81 %.
O que ¢ mais significativo ¢ verificar se essa contribuicdo diferencial para a
interagdo foi transmitida para as avaliacdes futuras. Esse fato foi possivel de ser
constatado por meio das dez progénies avaliadas até a geragdo Sy.;o (Tabela 2).
Observe que a concordancia na contribui¢cdo comparando a estimativa obtida até
a Sy:5 e, posteriormente, até S.;o, foi muito boa. As trés progénies, entre as dez,
com menor contribui¢do na geracdo Si.s foram M-119-4, M-85-1 e M-85-11.
Elas estiveram entre as trs com menor contribuicdo para a interagdo também
quando se consideraram todos os ambientes (até So.;o). Fato semelhante pode ser
constatado quando se consideram as trés de maior contribuigdo para a interaco
(Tabelas 3 e 4). Em principio € possivel inferir que esse carater seja herdavel e a
herdabilidade pode ser relativamente alta. Ha na literatura alguns trabalhos que
comprovam essa constatagdo (Becker & Leon, 1988; Soares & Ramalho, 1993;

Corte et al., 2001; Bruzi et al., 2007).
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TABELA 2. Contribuicdo dos diferentes ambientes para a interagdo e sua
participacdo, em porcentagem, em relagdo ao total.

SQ dos desvios da Contribuicao

interacdo por para a interacio
Ambientes Semeadura Local Ambientes (%)
Patos de
14 Fev. de 2005 Minas 10688,65 1,41
Patos de
8 Fev. de 2004 Minas 11839,33 1,56
13 Fev. de 2005 Lambari 12765,08 1,68
7 Fev. de 2004 Lambari 13310,91 1,75
15 Julho de 2005 Lavras 19291,64 2,54
12 Fev. de 2005 Lavras 19493,61 2,57
Novembro de Patos de
11 2004 Minas 20224,50 2,66
6 Fev. de 2004 Lavras 22974,20 3,02
Patos de
16 Julho de 2005 Minas 26252,96 3,46
9 Julho de 2004 Lavras 26554,78 3,49
Novembro de
10 2004 Lavras 29308,52 3,86
3 Julho de 2003 Lambari 30301,11 3,99
Patos de
22 Fev. de 2006 Minas 31413,46 4,13
20 Fev. de 2006 Lavras 33443,12 4,40
21 Fev. de 2006 Lambari 34595,79 4,55
Novembro de Patos de
5 2003 Minas 37093,64 4,88
Novembro de
4 2003 Lavras 42270,42 5,56
1 Fev. de 2003 Lavras 44886,01 5,91
Novembro de
19 2005 Lambari 44984,86 5,92
Novembro de
17 2005 Lavras 62072,57 8,17
Novembro de
18 2005 Ljaci 74121,01 9,75
2 Julho de 2003 Lavras 11194811 14,73
Total 75983427 100,00
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TABELA 3. Contribui¢do das diferentes progé€nies para a interagdo, sua
participacdo em porcentagem em relacdo ao total e postos em
relacdo a produtividade média de grdos considerando avaliacdo
das 23 progénies do programa de selecdo recorrente, em nove

ambientes.
SQ dos desvios da Contribuicdo Postos

interacdo Progénies x ~ para a interacao das
Progénies Ambientes (%) médias
M-45-19 8936,50 0,89 14
PL-10-22 1022791 1,02 11
M-119-4* 17060,76 1,70 16
M-203-15 20418,84 2,04 17
M-85-1* 20844,30 2,08 6
M-119-1 24714,96 2,47 21
M-188-4 24809,96 2,48 23
M-45-12 30189,31 3,02 15
PL-10-16 30557,61 3,05 19
M-85-11* 30716,08 3,07 9
M-39-24* 30804,83 3,08 12
M-55-14* 32566,07 3,25 3
M-103-5 32753,75 3,27 22
PL-10-10 33347,76 3,33 8
M-39-18* 33837,76 3,38 4
M-45-5% 36199,73 3,62 20
M-113-6 4382477 4,38 18
M-38-10 53682,38 5,36 7
M-38-1 60415,04 6,04 10
M-203-4 61099,82 6,10 13
M-55-3%* 114294,13 11,42 1
M-215-10%* 121412,77 12,13 2
M-85-17* 128186,30 12,81 5

1000901,34 100,00

* Progénies Selecionadas para serem avaliadas nos experimentos de Linhagens
Elite.
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A correlagdo de Spearman (I;) entre a contribui¢@o para a intera¢do ¢ a

produtividade média de graos foi negativa (-0,45, considerando as 23 progénies
e -0,27, considerando as 10). Essa ocorréncia de correlacdo negativa pode ser
visualizada nas Tabelas 3 e 4. Observe que as duas progénies com maior média,
avaliadas nos nove ambientes estiveram entre as que mais contribuiram para a
interacdo. Essa estabilidade que é avaliada pela contribui¢do para a interagdo é
denominada por Lin et al. (1986) como estabilidade agrondmica, isto €, a
progénie acompanha a média do ambiente. Desse modo, apenas a informagao da
contribui¢do para a interagdo pode ndo ser apropriada. Ela deve ser associada a
outras estimativas. Ha na literatura, alguns procedimentos que podem ser

empregados envolvendo o emprego da média e da estabilidade.

TABELA 4. Contribui¢do das diferentes progé€nies para a interagdo, sua
participagdo em porcentagem em relagdo ao total e postos em
relacdo a produtividade média de graos considerando avaliagdo
das 10 progénies do programa de selegdo recorrente em 22

ambientes.

SQ dos desvios da

interacdo Progénies Contribuicéo para Postos das
Progénies x Ambientes a interacao (%) médias
M-85-11 36731.12 4,83 7
M-85-1* 40291.19 5,30 4
M-119-4 47451.72 6,25 9
M-55-14* 55323.43 7,28 3
M-39-24 58550.69 7,71 8
M-215-10 69576.71 9,16 2
M-45-5 73110.8 9,62 10
M-85-17* 89612.18 11,79 5
M-39-18* 114637.8 15,09 6
M-55-3* 174548.7 22,97 1
Total 759834,34 100,00

*Linhagens Selecionadas para serem avaliadas no experimento VCU
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O procedimento que foi aplicado nesse caso foi o de Nunes et al. (2005),
que associa a estimativa da média padronizada e uma visualiza¢do grafica. Na
Tabela 5 estdo apresentadas as estimativas de Z; médio e o coeficiente de
variagdo (CVz). Considerando, por exemplo, a avaliagdo das dez progénies nos
22 ambientes, verifica-se que a linhagem mais adaptada, maior estimativa de Z;,
seria a M-55-3, o que, evidentemente, esta de acordo com a classificacdo desta
linhagem em funcao do seu desempenho médio apresentado na Tabela 4. O mais
importante na Tabela 5 ¢ a estimativa do CVy, que ¢ uma medida da
estabilidade agronémica da linhagem. Novamente ocorreu uma boa
concordancia entre a estimativa da contribui¢cdo desta progénie para a interagdo e
o CV. Contudo, quando se avalia o grafico fica evidente o motivo dela ter
apresentado menor estabilidade. Veja que em 14 ambientes o seu desempenho
foi acima da média. Ja a progénie M-85-11, com menor contribuicdo para a
interagdo e também menor CV em seis dos ambientes, s6 foi estdvel porque na
maioria dos ambientes ela esteve em torno da média (Figura 1).

Em uma situagdo como essa o emprego dos modelos mistos possibilita a
estimativa da contribuicdo para a interacdo das progénies em experimentos
desbalanceados. Essa informacdo associada ao método grafico facilita o
processo decisorio dos melhoristas com relagdo as progénies que deverdo ter

continuidade nas demais etapas do programa.
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TABELA 5. Estimativas das médias padronizadas (Z;) e dos coeficientes de
variagdo (CVyz) pelo método grafico (Nunes et al., 2005) das 10
progénies do programa de selecdo recorrente em 22 ambientes.

Progénies Zi CVy
M-55-3 3,47a" 34,85(29,26; 43,20)”
M-215-10 3,35a 25,92(21,92; 31,75)
M-85-1 3,18a 24,00(20,32; 29,33)
M-55-14 3,15a 26,27(22,21; 32,19)
M-39-18 3,11a 39,98(33,40; 50,0)
M-85-11 3,06a 23,69(20,06; 28,94)
M-85-17 3,00b 32,60(27,42; 40,28)
M-39-24 2,76b 30,26(25,51; 37,26)
M-45-5 2,53b 32,42(27,28; 40,04)
M-119-4 2,39¢ 27,15(22,94; 33,30)

"Médias seguidas pela mesma letra pertencem ao mesmo grupo pelo teste Scott
& Knott (1974) ao nivel de 5% de probabilidade.
? Limite inferior e superior da estimativa com 5% de probabilidade.
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FIGURA 1. Desempenho médio das progénies M-55-3 ¢ M-85-11 nos 22
ambientes avaliados.
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4 CONCLUSAO

A andlise de modelos mistos (BLUP) para determinar a contribuicao
para a intera¢do progénies X anos agricolas associada ao método grafico, em
programas de sele¢@o recorrente, auxilia no processo decisério dos melhoristas

visando a selecdo de progénies que serdo avancadas.
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