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RESUMO

Uma etapa muito importante dos programas de metter® de
feijoeiro é a obtencdo das populacbes segregaBtegudo, ainda persistem
algumas dividas sobre qual seria 0 melhor tipo ajmilpcdo a ser utilizada.
Dessa forma, objetivou-se com este trabalho compemaulagcbes segregantes
oriundas de hibridos simples e duplos, com o imtdét verificar qual populacéo
gera linhagens com melhor desempenho quando éadalselecdo baseada em
multiplos caracteres simultaneamente. Como gesitéosam utilizadas seis
linhagens de grao tipo carioca. Foram avaliadagémies de seis populacdes,
sendo quatro hibridos simples (HS) e dois hibridaplos (HD), em seis
ambientes. Foi avaliado o mesmo numero de progéei¢tS e HD, ou seja, 50
progénies de cada HS e 100 progénies de cada Hi@amFavaliados os
seguintes caracteres: arquitetura da planta, skageride doencas que incidiram
no campo, tipo de gréo e produtividade de graosladdss de cada carater foram
padronizados e posteriormente foi obtido o indasebdo na soma das variaveis
padronizadas 3 Z). Procedeu-se as andlises de variancia conjuntasam

estimados alguns parametros genéticos e fenotipiObservou-se que 0s
hibridos simples néo diferiram dos hibridos duglos relacdo a média (HS=36
e HD=36), a herdabilidade (HS=69,2% e HD=68,3%%) ganho esperado com
a selecdo (HS=5,1% e HD=5,2%), assim como foi couguta a eficiéncia do
¥, Z. Portanto, ndo se justifica a utilizacdo de htwiduplos, mesmo quando a
selecdo é realizada para véarios caracteres sirealtante, desde que sejam
escolhidos genitores que retinam fenoétipos favosgyvaia as caracteristicas de
interesse.

Palavras-chave:Phaseolus vulgaris indice YZ. Produtividade de gréos.
Arquitetura da planta. Resisténcia a doencas. dégrao.



ABSTRACT

The choice of segregating populations is an impbréep in a common
bean breeding program. However, there are stillesgmestions about what
would be the best kind of population to be used dbjective of this study was
to compare segregating populations from single sewsand double crosses,
aiming to verify which kind of population generatbe best inbred lines, when
the selection is done based on multiple traits Kameously. As genitors it were
used six inbred lines with “carioca” grain typewkre evaluated progenies from
six populations, four single crosses (SC) and twabie crosses (DC), in six
environments. It was evaluated the same numberradepies of single and
double crosses, 50 progenies of each SC and 1@@mes of each DC. The
following traits were evaluated: plant architeciypéant disease severity in the
field, grain type and grain yield. The data of eactt were standardized and
then the sum of the standardized variab}&) index was obtained. The joint

analysis of variance was done and some genetiplaenbtypic parameters were
estimated. It was observed that the single crodgbsot differ of the double
crosses regarding the mean (SC=36 and DC=36), ehalhlity (SC=69,2%
and DC=68,3%) and the expected gain with sele¢B@r5,1% and DC=5,2%),
and also the efficiency of tHe Z was verified. Double crosses are not the best
alternative, even when the selection is based dtipteutraits simultaneously,
since genitors with favorable phenotypes for thatdr under selection are
chosen.

Key words: Phaseolus vulgaris>Z index. Grain vyield. Plant architecture.
Disease resistance. Grain type.
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1 INTRODUCAO

Em um programa de melhoramento que utiliza hib&dacglguns
pontos sao de extrema importancia na busca porr refi@éncia do processo
seletivo. Deve-se escolher os genitores, comazegadis hibrida¢des e o método
de conducéo da populacdo segregante. Todas eapas &m recebido atencao
dos pesquisadores ha algum tempo (FOUILLOUX; BANNHR 1988;
HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010; RAMALHO et &, 2012;
RAPOSO; RAMALHO; ABREU, 2000).

Contudo persistem algumas duavidas, por exemplopbtancdo da
populagdo segregante. Quando sao utilizados crudamebiparentais a
populacgdo resultante apresenta 50% dos alelosdadegemitor. Uma dificuldade
gue surge é encontrar dois genitores que se coraptem com fendtipos
favoraveis para os varios caracteres de interasseethorista. Uma alternativa
seria a obtencdo da populacdo segregante a partimrd nUmero maior de
genitores. Neste caso pode-se utilizar dos cruzasmendltiplos para alcangar
este objetivo.

J& foram desenvolvidos trabalhos visando a comarde estratégias
de obtencéo de populagBes segregantes (CARNEIRQ 2002; SINGH et al.,
1998). Contudo, nesses trabalhos apenas a prathdivide graos foi utilizada
nas comparacdes. Entretanto, nos programas de nawlboto do feijoeiro é
normalmente almejada a obtencao de linhagens @ois fenétipos favoraveis
para varios caracteres de importancia. Como comt@mauma linhagenalta
produtividade de grdos, qualidade dos gréos, a&tguit ereta de plantas e
resisténcia aos principais patdégenos que afetamulmra? Como varias
linhagens com boas expressdes fenotipicas parasvéeracteres ja foram
obtidas e recomendadas como cultivares pelos pragrale melhoramento do
feijoeiro conduzidos no Brasil (RAMALHO; ABREU, 2B), seria importante
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comparar populacdes de cruzamentos biparentais l&plogl envolvendo
algumas dessas linhagens, com o objetivo de \arifjoal € mais eficiente na
obtencéo de linhagens superiores, quando estadvietngovarios caracteres no
processo seletivo.

Sendo assim, objetivou-se comparar progénies agindle
cruzamentos simples e cruzamentos duplos, a finvediicar qual tipo de
populacdo gera linhagens com melhor desempenh@méém verificar a

eficiéncia do indicex Z quando é realizada selegdo baseada em mdltiplos

caracteres simultaneamente.

2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Principais caracteristicas consideradas no mallamento do feijoeiro

Em um programa de melhoramento do feijoeiro ascipais
caracteristicas consideradas séo: tipo de grate pais plantas, resisténcia a
doencas e produtividade de grdos (ARANTES; ABREBWMRLHO, 2010;
MENDES et al., 2009; MENEZES JUNIOR; RAMALHO; ABREL2008;
PAULA JUNIOR et al., 2015).

Antes de iniciar o programa de melhoramento geméticnecessario
obter informacdes a respeito do controle genétiested caracteres, para que
estas possam orientar 0 melhorista na conducdorafgrgma. No caso do
feijoeiro, j& existem na literatura informacg6eseapeito do controle genético de

alguns caracteres.

2.1.1 Cor do tegumento
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Para que uma nova linhagem seja utilizada pelarraalos agricultores
brasileiros é necessario que o tipo de grdo atendaadrdo comercial carioca,
que é o preferido pelos consumidores no Brasil.eE$go de feijdo é
caracterizado pela cor bege clara do fundo, camagisnarrom-claras e peso de
100 sementes em torno de 25 gramas.

Devido a importancia deste carater, ja foram dedeitos trabalhos
visando elucidar o seu controle genético (BASSEDB961 BASSET;
MCCLEAN, 2000; MCCLEAN et al.,, 2002). Porém algupsntos ainda
permanecem obscuros, devido a complexidade dessgercapois estao
envolvidos muitos genes (BASSET, 1996; BASSET; MAlg, 2007). Segundo
Basset (1996), doze genes controlam a cor do tagom€om o auxilio de
marcadores moleculares, McClean et al. (2002) iiiearam oito genes
independentes controlando a cor do tegumento, pode, em parte, explicar a
grande variacdo observada quando séo cruzadagdimhale feijdo com graos
diferindo na cor. Embora ndo haja um acordo sobrgimero de genes que
controlam a cor do tegumento, uma ideia aceita é guistem genes
fundamentais e/ou béasicos, que séo indispenséarseppressdo do fendtipo e
0s genes complementares, que também s&o necespar@sque a rota
metabdlica se complete.

A coloracdo do tegumento € dependente dos varadssatio locoP.
Plantas que apresentam o alelo domin&htepresentam tegumento colorido.
Aquelas que possuem os gendtiptép®™ ou p®'p apresentam tegumento
acinzentado e quando possuem 0 genétipo recegpiapresentam tegumento
branco (BASSET, 1994).

Outros genes ja foram descritos, como por exemplgene T, que
define se as sementes sdo total ou parcialmenteidas. O alelo recessivo do
gene T faz com que as sementes sejam parcialmelotédas e permite que os
varios genes que controlam os padrbes de colorsedxpressem (BASSET;
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MCCLEAN, 2000). Nao foram encontrados relatos dantps e quais genes
estariam envolvidos na expressdo da cor do graatigoca. No entanto, pode-
se deduzir que sdo muitos. Além disso, é importgat 0 gréo tipo carioca
mantenha por maior tempo possivel a cor clara.eéNeaso, Silva et al. (2008)
demonstram que, provavelmente, um gene com aleéssa/o seja responsavel
pelo escurecimento mais lento, mas que também ped&an envolvidos genes

modificadores.

2.1.2 Arquitetura da planta

Este € um dos caracteres mais importantes, buscanglantas com
arquitetura ereta para facilitar os tratos culsi@ia colheita mecanizada, e,
sobretudo para reduzir as perdas na colheita,faglalas vagens ndo tocarem o
solo Gmido (CUNHA; RAMALHO; ABREU, 2005; MENEZES NIOR;
RAMALHO; ABREU, 2008; PIRES et al., 2014).

Na classificacdo das cultivares quanto a arquéetum dos aspectos
mais importantes diz respeito ao habito de crestimeque pode ser
determinado ou indeterminado. As plantas de hatsterminado sédo aquelas
que desenvolvem uma inflorescéncia no apice da hasicipal e das hastes
laterais. O florescimento ocorre do apice da plaataa a base. Nas plantas de
habito de crescimento indeterminado, os meristeapasis da haste principal e
das hastes laterais continuam vegetativos duraiii@escimento, de maneira
que o florescimento ocorre da base para o apicBlI{®S et al., 2015).

Devido a grande variabilidade para este caratmplantas tém sido
classificadas em quatro tipos (SANTOS et al.,, 201B)tipo | inclui os
cultivares de habito de crescimento determinadabestivo, principalmente
porgue eles possuem internddios curtos, e em nm&moero. O tipo Il apresenta
plantas com maior nimero de internédios, geralmenmieorno de 12 nés na
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haste principal e guia curta. As plantas do tipb dfio prostradas ou
semitrepadoras e apresentam guia longa. As plaidagpo IV apresentam
grande capacidade trepadora. A haste principalupags20 a 30 nos, e pode
alcancar mais de dois metros de comprimento, niémeds, na maioria das
vezes, de tutoramento.

Embora o habito de crescimento seja uma caraotaride controle
genético simples, o porte da planta parece ter ontrale genético mais
complexo e também ser altamente influenciado petiente. Teixeira,
Ramalho e Abreu (1999) realizaram um trabalho deaelucidar o controle
genético do porte do feijoeiro. Foi constatado qeeire os caracteres
morfolégicos associados ao porte, o comprimento @asends foi o que
mostrou maior variacdo, havendo predominancia dioefditivo no controle
deste carater e também intenso efeito ambientablosentdo necesséria a
selecdo das progénies com base em mais de umacaeali

2.1.3 Resisténcia a doencas

O feijoeiro € uma cultura muito suscetivel a patdge Entre eles
destacam-se os fungBseudocercosporagriseglaausador da mancha angular,
e Colletotrichumlindemuthianupagente causal da antracnose.

No caso da mancha angular os maiores prejuizosaf&ados na safra
da “seca” (semeadura em fevereiro-marco) que apigesendi¢fes ideais para o
desenvolvimento do patégeno (PAULA JUNIOR et al0l%). Dentre as
medidas de controle destaca-se o0 uso de cultivesegentes. Nos Gltimos anos
essa doenca tem recebido grande atencdo da pesgygsforam identificadas
algumas fontes de resisténcia, como por exemploxiddé54, AND 277,
Cornell 49-242, MAR-2, G 5686 e BAT 332 (RAMALHOBREU, 2015).
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Devido a grande variabilidade do patdégeno (BALBI at, 2009;
PASTOR-CORRALES; JARA; SINGH, 1998; PINTO et al.012;
SARTORATO, 2004; SARTORATO; ALZATE-MARIN, 2004; SWA et al.,
2008), os melhoristas tém encontrado dificuldadea pncontrar cultivares com
resisténcia completa (RAMALHO; ABREU, 2015). Aléno dnais tem sido
verificado que grande parte dos isolados identifisavencem os genes de
resisténcia encontrados em todas as cultivaresedifiadoras (BALBI et al.,
2009; SILVA et al., 2008).

Estudos sobre controle genético da resisténcia richmaangular do
feijoeiro demonstraram que esta é mediada por gmaéses e menores, que
sdo dominantes ou recessivos, agindo sozinhos atogjunto (BOREL et al.,
2011; CAIXETA et al., 2005; MAHUKU et al., 2004) nEtrabalho conduzido
por Borel et al. (2011) foi observada a predomirdmios efeitos aditivos. A
herdabilidade foi alta, sendo que os maiores valweam encontrados para a
resisténcia nas vagens do que nas folhas, demodstigue a resisténcia a
mancha angular nas folhas é mais influenciadaamaliente do que nas vagens.
Pereira et al. (2015) avaliaram a agressividad@glenas racas de. griseolae
verificaram que a resisténcia é predominantemesriedntal.

Baseando-se nas informa¢Bes sobre o controle genétimelhorista
pode escolher a melhor estratégia a ser adotadse Nentido, alguns trabalhos
ja foram realizados com o intuito de selecionandiyens mais resistentes a este
patégeno. Amaro et al. (2007), partindo de uma agdio originada de um
dialelo parcial entre sete linhagens com gréo po tarioca e dez fontes de
resisténcia ao fungB. griseola observaram ganhos de 6,4% por ciclo para a
resisténcia a mancha angular e 8,9% para prodatigidle graos, apos praticar
guatro ciclos de selecéo recorrente. Apds oitcosido mesmo programa de
selecdo recorrente para resisténcia a mancha angrdates, Abreu e Ramalho
(2010) observaram ganhos de 2,3% por ciclo pardugisaddade de grdos. Os
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autores salientam também que condi¢cdes ambientaidabilidade genética do
patégeno dificultam a estimacado do ganho genético.

A antracnose é outra doenca responsavel por peedpsodutividade e
na qualidade dos grdos (PAULA JUNIOR et al., 201B)tre os diversos
mecanismos de controle, o uso de cultivares resestese destaca pela sua
eficacia. No entanto, a obtencdo de cultivares gpeesentam resisténcia
duradoura é dificultada pela grande variabilidadepdtogeno (BARCELOS;
SOUZA; SILVA, 2011; GONCALVES-VIDIGAL et al., 2008ISHIKAWA;
RAMALHO; SOUZA, 2011; PAULA JUNIOR et al., 2015; REIRA et al.,
2010). Em trabalho conduzido por Goncalves-Vidigalal. (2008), foram
coletados 32 isolados no estado de Santa Cat&dtes foram inoculados em
12 cultivares, sendo identificadas 12 racas dogeaud. Trabalho semelhante foi
realizado por Pereira et al. (2010). Foram coletad® isolados em Minas
Gerais, sendo identificadas seis racas do patégeacelos, Souza e Silva
(2011) identificaram grande variabilidade genétigato dentro quanto entre
isolados do patdgeno, ao avaliarem 47 isoladosnadgs de diferentes regides
do Brasil. Estes resultados corroboram os resudtaidolshikawa, Ramalho e
Souza (2011), que identificaram um grupo de linhageiferenciadoras para
isolados da raga 65, que é de grande ocorrénchieas Gerais.

Os mecanismos de resisténcia tém sido identifscado feijoeiro
comum, demonstrando que o controle da doenca dalavima série de genes
(YOUNG et al., 1998). A resisténcia a antracnosdaijoeiro é condicionada
primeiramente por 20 genes independentes, sendgnddes pelo simbol€o
(FERREIRA; CAMPA; KELLY, 2013). Estes autores rafam a piramidacao
de genes de resisténcia para conferir uma resiatérais duravel.

O crestamento bacteriano é outra doenca que tarmdésa sérios danos
a cultura do feijoeiro, principalmente nos cultives verdo. Essa doenca é

causada pela bactékanthomonasxonopodigpv. phaseolie por sua variante
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fuscans A agressividade do patdégeno pode variar confoamespécie e o
isolado, sendo maior a variabilidade para a vagignaxonopodigpv. phaseoli
em comparagdo com a variarXe axonopodispv._fuscans(MUTLU et al.,
2008). Como estratégias de controle da doencgacdestse a utilizagdo de
sementes livres da bactéria, a rotacdo com culhfasospedeiras, a destruicdo
dos restos de cultura contaminados e a utilizagdccudtivares resistentes
(PAULA JUNIOR et al., 2015).

A sarna, causada pelo fun@olletotrichumtruncatum embora seja
uma doenca de importancia secundaria para a culamsbhém pode causar
danos ao feijoeiro (PAULA JUNIOR et al., 2015). Aendicdes que mais
favorecem o desenvolvimento do patégeno séo temoparam torno de 28°C,
alta umidade relativa (GALLI; PANIZZI; VIEIRA, 20Q7em cultivo de feijao
seguido de milho ou sorgo. Como medidas de preweagéontrole da doenca
pode-se citar o uso de sementes de boa qualidau@rea e tratadas com
fungicidas (PAULA JUNIOR et al., 2015).

2.1.4 Produtividade de graos

A produtividade de gréos é um carater poligénicends muito
influenciado pelas condigbes ambientais. Um pandréd grande importancia
no estudo do controle genético é a herdabilidadeRfBARDO, 2010). Esta
estimativa pode ser obtida no sentido amplo ou aotido restrito. A
herdabilidade no sentido amplo considera, no nutheerda férmula, a variancia
aditiva e de dominéncia, enquanto que a herdab#idao sentido restrito
considera somente a variancia genética aditiva (RAND et al., 2012). E
necessario salientar que a herdabilidade no sergitato € mais informativa,
pois a variancia de dominancia tem menor imporeaf(BERNARDO, 2010).
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Em levantamento realizado por Ramalho et al. (2@b2siderando a
herdabilidade no sentido restrito, as estimativasavam de 1 a 85,9%, sendo
ampla a variagcdo para as estimativas obtidas, ¢doera de se esperar pois este
pardmetro € muito influenciado pelas condi¢ces enthis. Checa e Blair
(2012), trabalhando com uma populacdo de progéwiaada do cruzamento
entre uma linhagem de habito indeterminado e umhagiem de habito
determinado, observaram que as estimativas dabikddde no sentido restrito
foram maiores para os componentes de producéo,: gaintero de vagens por
planta, peso das sementes, comprimento das vagedmero de vagens por
racemo, em relacdo a produtividade de grdos. Contelve-se lembrar que,
comparado aos componentes de producéo, a produevide grédos é um caréater
mais facil de ser avaliado em um programa de mathento, principalmente
gquando séo avaliadas centenas de progénies ersafaala

2.2 Melhoramento por hibridag&o na cultura do feijeiro

Em um programa de melhoramento utilizando hibridag&istem
algumas decisbes a serem tomadas para aumentaciénad do processo
seletivo. A primeira é a escolha dos genitoresa gae do cruzamento entre eles
sejam obtidas popula¢cdes com média alta e grandebii@ade genética
(BERNARDO, 2010). Outras decisfes deverdo ser tamadm relacdo a como
realizar as hibridacdes e ao método de conducapajasacdes segregantes, de
maneira a realizar a sele¢cdo da melhor maneiraivebs§~OUILLOUX;
BANNEROT, 1988).

Existem relatos na literatura da utilizacdo deasametodologias para
realizar a selecdo de genitores (ABREU; RAMALHO; NBROS, 2002;
FERREIRA et al., 1995; FOUILLOUX; BANNEROT, 1988INKS; POONI,
1976; LEE, 1995; RAMALHO et al., 2012), entre efaxle-se citar o emprego
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de médias, coeficiente de parentesco, medidas dergéncia genética,
estimativas de m +a’, entre outras (BAENZIGER; PREEN, 1991). A
escolha dos genitores é uma das etapas que mae eanhecimento do
melhorista, pois geralmente os bancos de germoplasomtém algumas
centenas ou até milhares de linhagens.

Além disso, deve ser levado em consideracdo quaaiboramento,
para que uma linhagem seja recomendada como culligge ser superior em
varias caracteristicas de importancia para a eulAssim, uma alternativa seria
a utilizacdo de um numero maior de genitores jPptad@s nas hibridacoes.
Nesse caso, 0 proximo passo seria definir a melbona de realizar as
hibridacBes, de maneira a conseguir uma populagpegante com alta
variabilidade. Pode-se optar pelos cruzamentos legngriplos, duplos ou
multiplos (FOUILLOUX; BANNEROT, 1988). Ramalho etl. a(2012)
comentam que com oito pais seriam possiveis, eatras combinacdes, quatro
hibridos simples: (P1 x P2), (P3 x P4), (P5 x P@Pe x P8); dois hibridos
duplos [(P1 x P2) x (P3 x P4)] e [(P5 x P6) x (PP8&)]; e um hibrido éctuplo
{[(P1 x P2) x (P3 x P4)] x [(P5 x P6) x (P7 x P8)Po exposto pode-se ter uma
idéia do grande nimero de opg¢des de cruzamentqzogieen ser feitos.

Os mais utilizados tém sido os cruzamentos bipaiemu hibridos
simples, devido principalmente a facilidade em ediné-los. Porém uma
restricdo com relagéo aos hibridos simples € auttifade em se encontrar dois
genitores que se complementem para os diferentasteges que se deseja fazer
0 melhoramento.

Sao poucos os trabalhos comparando o ndmero detogeni
envolvidos na obtencdo de populacdes segregames:-d8 comentar o trabalho
desenvolvido por Singh et al. (1998). Os autoreali@am dois tipos de
cruzamentos (biparental e triplo) e observaram neficiéncia dos cruzamentos
triplos em relacdo aos biparentais com relacasiatémcia a ferrugem da folha
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de trigo, porém com relacdo a produtividade asralifgas foram muito
pequenas.

Outro trabalho visando comparar diferentes tipos pdpulacdes
segregantes foi conduzido por Carneiro et al. (R0#n a cultura do feijoeiro.
Os autores compararam a produtividade de graosodérmies obtidas a partir do
cruzamento entre oito linhagens, sendo avaliadosaomentos simples, duplos e
multiplo. Os autores verificaram que as progéniesivddas dos hibridos
multiplos e duplos sempre estiveram entre as dermpaddutividade. Contudo,
comentam também que se o melhorista tem objetensdefinidos e condicdes
de avaliar suas populacdes segregantes para icentf mais promissoras, 0
emprego de cruzamentos multiplos ndo seria vaimtajos

De acordo com Ramalho et al. (2012), os cruzamentokiplos
apresentam algumas restricdes de carater pratcoo @ maior demanda de
tempo para se realizar os cruzamentos e a necdsgigase realizar um maior
numero de hibridacdes com o avango dos ciclostdeciizamentos. Entretanto,
essas dificuldades podem ser compensadas pelagimlie um maior nimero
de progénies oriundas de cruzamentos multiplos edatd@o ao que se avalia
utilizando os cruzamentos biparentais. Isso porquemsiderando que o
melhorista dispe da mesma quantidade de recussos, capacidade for de
avaliar, 100 progénies, por exemplo, poder-se-tarqmr 50 progénies de dois
cruzamentos simples ou 100 de um cruzamento di@doacordo com Steel,
Torrie e Dickey (1997) o numero de progénies adabatem reflexo no
resultado obtido. Esses autores mostram que atadelie variagdo em relacéo
ao desvio padrdo aumenta com o aumento do tamanhmdstra, o que seria
uma vantagem da avaliacdo de maior nimero de pexyénando se empregam
cruzamentos multiplos (Tabela 1).
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Tabela 1. Relacdo entre amplitude de variacdo (Ae®vio padrédo (s) para
diferentes tamanhos de amostra (STEEL; TORRIE; [HEK1997).

Tamanho da Tamanho da
Als Als
amostra amostra
20 3,7 200 5,5
5C 4. 40C 5,¢
10C 5,C 50C 6,1
15C 5,C 100( 6,k

Principalmente quando s&o considerados Varios teaesc no
melhoramento, a utilizacdo de cruzamentos multighosleria acelerar o
processo. Isso porque, se forem utilizados cruzemedyiparentais, dificiimente
sdo encontrados dois genitores que se complemeh&am para todas as
caracteristicas. Por esse motivo, muitos prograteaselhoramento empregam
0s cruzamentos mdltiplos na obtencdo de populac8egregantes
(FOUILLOUX; BANNEROT, 1988). Contudo, Ramalho et. a{2012)
argumentam que quando sdo envolvidos varios gesitobs cruzamentos a
probabilidade de obter um gendtipo com todos desaldesejaveis é pequena.
Estes mesmos autores demonstram que, consideramadia ggenitores e um
carater controlado por 11 genes, a probabilidadebder um individuo com
todos os alelos favoraveis, em homozigose ou tetgEree, € de 1/49152 na
geracdo F e 1/360448 na F Com o decorrer das autofecundagbes, essa
probabilidade é praticamente nula. Considerandaquaioria dos caracteres de
importancia econbmica sdo controlados por muitosegle antevé-se a
dificuldade de sucesso na utilizacao dos cruzamentitiplos.

Apesar das dificuldades expostas deve-se considasgrno caso do
feijoeiro, em que existem véarios programas de nmalhento no Brasil, existem
muitas linhagens e/ou cultivares com fenétipos faweis para muitos caracteres
de interesse. Assim, a utilizacdo dessas linhagensruzamentos mdltiplos
poderia atenuar a dificuldade de reunir os alelusrfiveis para todas elas.
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2.3 Interagdo gendtipos x ambientes

A expresséo fenotipica (F) de um dado caréater léeinfiada pelo
genodtipo do individuo (G) e pelo ambiente (A). hdipo é a expressao
alternativa de um determinado carater, o genétip@@énstituicdo genotipica do
individuo e o ambiente pode ser definido como guun das condi¢cdes que
afetam o crescimento e desenvolvimento do organi@&RNARDO, 2010).
Se for avaliado mais de um gen6tipo em mais derabiemte, se torna possivel
a estimacdo de um terceiro componente, resultanietdracdo dos genétipos
com os ambientes (GxA). Esta interacéo é resulfadesposta diferenciada dos
gendtipos nos diferentes ambientes (BERNARDO, 2@AUCH JUNIOR;
ZOBEL, 1988).

A interacdo genétipos por ambientes pode ser samplecomplexa.
Na interacdo simples ndo ocorre alteracdo na fitagsio dos genotipos nos
diferentes ambientes, ao passo que na interacatipdocomplexa ocorre
alterac@o no ranqueamento dos gendtipos nos diésrambientes avaliados, e a
selecdo com base na média pode levar a uma dexigea (CHAVES, 2001;
RAMALHO et al., 2012). Entdo, a interacdo G x A #& womplicador no
trabalho dos melhoristas. Mas segundo Ramalha €2@l12), a interacdo deve
ser entendida para ser aproveitada no procesgiveele

O efeito desta interagdo é muito significativo egokiro, pois esta
cultura é semeada em diferentes locais ao longo atos e também em
diferentes safras em um mesmo local. Alguns tralsaji foram feitos para
avaliar qual tipo de interacéo seria a mais immbetaConcluiu-se que, devido a
interacdo linhagens x locais ser a mais expresaivaelhor estratégia é avaliar
as progénies/linhagens no maior niumero de locasiypa (LIMA et al., 2014;
PEREIRA et al., 2009, 2010; PONTES JUNIOR et a)12 TORGA et al.,
2013). Gauch Janior e Zobel (1988) também comestidire a complexidade da



24

interacdo genodtipos x ambientes, e recomendam la@i@ dos gendtipos no

maior niumero de ambientes possivel.

2.4 Selecao envolvendo mdltiplos caracteres

Quando o objetivo do melhorista é obter uma cultiyae apresente
alta producdo de grdos, a selecdo é feita consdi@rasomente esta
caracteristica. No caso do feijoeiro, conforme gientado, para que uma
linhagem seja amplamente utilizada pelos agricedt@la deve reunir diferentes
atributos, como por exemplo, resisténcia a patégeparte ereto das plantas e
tipo de grdo de aceitacdo comercial, aliados a miautividade (CUNHA;
RAMALHO; ABREU, 2005; MENEZES JUNIOR; RAMALHO; ABRH,
2008).

Quando estdo envolvidas varias caracteristicagoeegso de selecéo
€ importante conhecer o grau de associacdo erstse dm parametro muito
utilizado para este fim é conhecido como correlagiiomede o grau de
associacao linear entre duas varidveis (FERREIRB5R Esta associacdo entre
os valores fenotipicos pode ser devido a causaiigas, quando ha associagéo
entre os valores genéticos dos individuos para dafacteres distintos, ou
ambientais, quando os efeitos ambientais (como ex@mplo precipitacédo,
fotoperiodo, disponibilidade de nutrientes etcjuisiciam as caracteristicas na
mesma direcdo (BERNARDO, 2010; CRUZ; REGAZZI; CARRD, 2004).

Uma questdo que surge € como proceder a selecamvemnio
multiplos caracteres. Bernardo (2010) sugere tré®dologias: a) métodm
tandem onde é feita a sele¢do considerando uma camsitaripor vez; b)
método dos niveis independentes de eliminacdodfaddent Culling Levels”),
gue consiste em realizar a sele¢do conjuntamesgerendo critérios de selecao
para cada carater e ¢) método do indice de selegéo permite realizar a

selecdo baseada em um Unico valor combinando axlaaracteristicas. Uma



25

descricdo mais detalhada de varios indices podersamtrada em Bernardo
(2010).

O método do indice de selecdo vem sendo amplaradatado devido
a sua eficiéncia (BERNARDO, 2010). Dentre os diesridices propostos na
literatura, o indice da soma de varidveis padraiaiga(indice Y¥Z) vem
ganhando notoriedade devido as suas vantagens (RAI@Aet al., 2012). E
um indice de selecdo ndo paramétrico e se baseigpmariedades de uma
distribuicdo normal, sendo a padronizacdo consagumbr meio da
transformacdo dos dados, o que torna possivel gparagho das diferentes
caracteristicas em uma mesma escala (NUNES; RAMALARREU, 2005).

Gomes et al. (2006) utilizaram este indice paracdel de hibridos de
milho visando a producéo de silagem. Da mesma fotimaa et al. (2015) e
Mendes et al. (2009) utilizaram o mesmo indice pai@cionar populacdes
segregantes de feijoeiro. Em trabalho desenvolpatd.ima, Abreu e Ramalho
(2012), considerando vérios caracteres, verifimugsie o indiceYZ foi
eficiente para selecé@o envolvendo produtividadgrées, arquitetura de plantas
e tipo de grédos. Contudo, verificou-se também queteracdo progénies x
ambientes reduziu o sucesso com a selecdo quandcarasteres foram
considerados simultaneamente, 0 que pode ser umplicador no emprego do

indice de selecao.
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3 MATERIAIS E METODOS

3.1 Locais

Os experimentos foram conduzidos em trés locaidvimas Gerais:

Lavras, Patos de Minas e Lambari. Em Lavras, sit@a@19 metros de altitude,
21° 14" S de latitude e 45° 00' L de longitude, esperimentos foram
conduzidos no Centro de Desenvolvimento CientifeoTecnolégico da
Universidade Federal de Lavras (UFLA). Em PatosMieas e Lambari os
experimentos foram conduzidos em fazendas expetdiseda Empresa de
Pesquisa Agropecuaria de Minas Gerais (EPAMIG)ofde Minas situa-se a
832 metros de altitude, 18° 34’ S de latitude e3B°L de longitude e Lambari
a 887 metros de altitude, 21° 58’ S de latitud®®24’ L de longitude.

3.2 Obtencéao das populacBes segregantes

Como genitoras foram utilizadas seis linhagensrdeggtipo carioca:
CNFCB8063, BRS Estilo, CNFC9506, BRS Cometa, GX9792-2 e BRS

Requinte, cujas caracteristicas de destaque sasempadas na Tabela 2.
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Tabela 2. Caracteristicas das linhagens de faijjagilizadas nos cruzamentos.

Linhagem Caracteristicas de destaque

Alto potencial produtivo; planta de arquitetura tare
CNFC 8063 resisténcia a algumas racas d€olletotrichum

lindemuthianum

Alto potencial produtivo; planta de arquitetura tare
CNFC 9506 . _ _

resisténcia a algumas racasGdindemuthianum

Alto potencial produtivo; planta de arquitetura tare
GX9792-299-2 o _ _

resisténcia a algumas racas@dindemuthianum

Alto potencial produtivo; planta de arquitetura tare
BRS Estilo resisténcia as racas 23, 55, 71, 89, 95, 127 edé53

Jindemuthianum

Ciclo precoce; planta de arquitetura ereta; resisdéas

racas 55, 95 e 453 @& lindemuthianum

Escurecimento tardio dos gréos; alto potencial ytied,

BRS Cometa

BRS Requinte o ) ]
resisténcia a algumas racas@dindemuthianum

Primeiramente foram obtidos os hibridos simples biparentais:
CNFC8063/ BRS Estilo, CNFC8063/CNFC9506, BRS Coff®{tQ792-299-2
e BRS Cometa/BRS Requinte. Posteriormente foraidashbos hibridos duplos:
CNFC8063/ BRS Estilo IIBRS Cometa/GX9792-299-2 e
CNFCB8063/CNFC9506//BRS Cometa/BRS Requinte (Fidyras populacbes
originadas dos cruzamentos foram conduzidas pelodnébulk” até a geracao
Fa.
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CNFC8063/ BRS Estilo X BRS Cometa/GX9792-299-2

N

CNFC8063/ BRS Estilo //BRS Cometa/GX9792-299-2

CNFC8063/CNFC95( X BRS Cometa/BRS Requit

¥

CNFC8063/CNFC9506//BRS Cometa/BRS Requinte

Figura 1. Esquema de cruzamentos para obtencéu lntidos.

3.3 Obtencéo e avaliacdo das progéniesd-Fas € Fyr.

Em fevereiro de 2012 as populacdgddfam semeadas para obtencao
das progénies s De cada populacdo, foram semeadas 10 linhasndetrds,
com espacamento entre linhas de 0,5 metro, semdeasias 15 sementes por
metro linear.

Na colheita foi realizada uma selecdo massal de pl@btas para
constituirem as progénies.d-sendo 50 de cada hibrido simples e 100 de cada
hibrido duplo, realizando a colheita de cada plamdé/idualmente. Na selecédo
massal foram consideradas as plantas com menatéiga de doencas e
melhor arquitetura. Estas plantas foram trilhadapasadamente. As 400
progénies [ assim obtidas foram semeadas em julho de 201Zemiro de
Desenvolvimento Cientifico e Tecnoldgico da Uniidade Federal de Lavras
(UFLA), no municipio de Lavras. O delineamento eipental foi em latice
simples 20 x 20 (COCHRAN; COX, 1957) e as parceasma linha de dois
metros, com espagamento entre linhas de 0,5 metro.

As progénies Js foram semeadas em novembro de 2012 nos
municipios de Lavras e Lambari. As progénigsféram semeadas em fevereiro
de 2013 em Lavras, Patos de Minas e Lambari. @ahaliento experimental foi
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em latice simples 20 x 20 (COCHRAN; COX, 1957) @acelas de duas linhas
de dois metros.

3.4 Caracteristicas avaliadas

Em todos os experimentos foram avaliadas as seguiaracteristicas:
arquitetura de plantas, produtividade de graos, kgiina, tipo de grdo e
severidade das doencas que incidiram no campo.

Para avaliagdo da arquitetura da planta foi utlhzaima escala
descritiva com notas variando de 1 (plantas muatoificadas e prostradas,
“guia” longa e a maioria das vagens em contato c@wlo) a 9 (plantas eretas e
nenhuma vagem tocando o solo).

A severidade de doencgas foi avaliada por meio de @snala de notas
de 1 a9, em que a nota 1 indicava plantas coronsad severos de doenca e 9,
auséncia de sintomas de doenca. Foi dada umanotz@onsiderando qualquer
doenca que tenha ocorrido (mancha-angular, ansacecestamento bacteriano,
sarna, etc.).

O tipo de grdo também foi avaliado utilizando ureeata de notas de
1 (gréo tipo carioca fora do padrdo comercial) (g@rélo tipo carioca dentro do
padrdo comercialmente aceitavel, ou seja, com flnede claro, rajas marrom

claras, formato oblongo e massa de 100 sementézreade 25 g).

3.5 Andlises estatisticas

Foi realizada a analise de variancia de todos osactEaes
considerando o delineamento em latice simples. Qa#aochouve eficiéncia do
latice em relacdo ao delineamento em blocos casdals, este Ultimo foi

considerado nas analises. Posteriormente os dadoada carater avaliado em
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cada experimento foram padronizados por parcelacdedo com a seguinte
expressao apresentada por Ramalho et al. (2012):

Yije — ¥ jx
Zik = Juk Sk

S._;I'k

em quez;;€ o valor fenotipico padronizado para o caratelekparcela que
recebeu a progénie i na repeticag;ji. € o valor fenotipico para o carater k, da
parcela que recebeu a progénie i na repetigif; j¢ a média das progénies na
repeticdo j, para o carater & € o desvio padrdo fenotipico associado a

repeticdo j, para o carater k. Uma constante foi adicionada devido ao fato

dos dados padronizados assumirem valores negasendp que apoés a adicdo
da constante, os valores foram todos positivosteHoemente foi obtido o

indice baseado na soma das variaveis padronizadasja, ¢t Z.

3.5.1 Analises individuais

Ap6s verificados 0s pressupostos para a analiseadaéncia, estas
foram realizadas para as variaveis padronizadasaqp Z, de acordo com o
seguinte modelo estatistico, considerando todosfaitos aleatorios, exceto a
meédia:

Yij=m+p+nt+e;
Em que:
¥;;. observacéao referente a progénie i na repeticao j;
m: média geral do experimento;
p;: efeito da progénie i;
r;. efeito da repeticao j;

e;;. erro experimental associado a observég3o
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assumindo que os erros sdo independentes e norntelmistribuidos, com

média zero e varianciaZ. As esperangas matematicas dos quadrados médios

foram obtidas conforme recomendacdes de Bernar@&0J2 Procedimento
semelhante foi utilizado por Carneiro et al. (2002)

Foram estimadas a variancia fenotipica, variancianética,
herdabilidade com seus limites inferior e supefifNAPP; STROUP; ROSS,
1985), para cada variavel padronizada e parZ @ntre as médias de todas as
progénies, entre as médias das progénies de qadddihibrido, entre médias
de progénies de cada hibrido simples e entre agasndds progénies de cada
hibrido duplo. A acurdcia seletiva foi estimadausetp recomendacgbes de
Resende e Duarte (2007).

Foi estimado o ganho esperado com a selecdo dasndiwres
progénies, conforme expressdo apresentada por Rareslal. (2012). Foram
estimados também os limites inferior e superiorgamho esperado com a
selecdo, de acordo com a expressdo apresentaBagges, Knapp e Cornelius
(1991).

3.5.2 Analise conjunta

As analises de varidncia conjuntas foram realizpdaa as variaveis
padronizadas e para o indigg. Para verificar a homogeneidade das variancias
residuais dos ambientes foi utilizado o teste detléla (RAMALHO,;
FERREIRA; OLIVEIRA, 2012). ApGs atendidas todaspasssuposicdes para
realizacdo da analise conjunta, esta foi realizdeleacordo com o seguinte
modelo, considerando novamente todos os efeitagiaies, exceto a média:
Yip=m+p, +rmp+a;+(pa); + &5
em que:

¥; ;- observacéo referente a progénie i, na repetjgémambiente |;
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m: média geral do experimento;
p;. efeito da progénie i;
r)- efeito da repeticéo j, dentro do ambiente I;
a;. efeito do ambiente I;
(pa);;: efeito da interacdo entre a progénie i e 0 antbien
e; ;- erro experimental associado a observagdip

As esperancas matematicas dos quadrados médios fobdidas
conforme recomendacdes de Bernardo (2010). A pdd#r esperancas dos
quadrados médios foram estimados 0s mesmos paodmeenéticos e
fenotipicos mencionados anteriormente. Estimou-ambém a resposta

correlacionada no carater Y quando a selecao igadalno carater X, de acordo

com a expressao apresentada por Ramalho et a)(201
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4 RESULTADOS

A média dos caracteres avaliados variou considenavee. Utilizando
como exemplo a produtividade de gréos, a médimwvaté 1336 a 2881 Kg.ha
nos seis ambientes. Na avaliacdo das geraciesFk e R, as médias de
produtividade foram 2881, 2522 e 2110 kg,heespectivamente (Tabela 3).
Interessante salientar que também ocorreu intearsac@o entre ambientes para
o carater severidade de doencas, sendo que asnmédéss variaram de 4,6 em
Patos de Minas, semeadura de fevereiro de 2013,envLavras, semeadura de
julho de 2012 (Tabela 3).

Tabela 3. Médias dos seis ambientes para os cas@equitetura de plantas,
severidade de doencas, produtividade de graosa(Reettipo de gréo.

Produtivida

Ambientes Arquitetura Severidade d Tipo
e
(Local de de de de
Més da semeadura/Ano) plantas doencas grios grao
6,C 7.1 2881 4,1
Lavras - Julho/2012 (4,0:8,0)F (3,3 8,6) (1550;4600) (1,0;8,0)
5,8 6,1 2751 4,7
Lavras - Novembro/2012 5 )'g 1y (3581) (984: 4340) (1,0:9,0)
. 5,8 59 2293 4.4
Lambari - Novembro/2012 ;575 50 (1 47g.4) (1086: 3842) (1,5.9,0)
. 5,8 5,E 2162 4,2
Lavras - Fevereiro/2013 -, o755 (59:8,7) (1007: 3316) (1,0;9,0)
Patos de Minas - 5,2 4,6 1336 4,3
Fevereiro/2013 (2,2:86) (2,4:7,0) (542;2498) (1,0;9,0)
5,€ 5,€ 2834 4,

Lambari - Fevereiro/2013 (2,2: 8.6) (2.4:8,6) (1465: 4529) (1,0: 9,0)

Valores entre paréntesis se referem a variacdcalasteres (menor e maior
valor).

O coeficiente de variagdo experimental (CVe) vadeul1,2% a 25,6%
(Tabela 4). As estimativas do CVe indicam de mogi@lga boa preciséo obtida
nos experimentos para todos os caracteres (PIMENGGMES, 2009).
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Tabela 4. Estimativas do coeficiente de variacapegmental (CVe), em
porcentagem, dos seis ambientes, para o0s cara@eyegetura de
plantas, severidade de doencas, produtividade&tes gkg.hd) e tipo

de gréao.
Ambientes Arquitetura Severidade Produtividade Tipo

(Local de de de de
Més da semeadura/Ar planta: doenca grao: gréac
Lavras
Julho/2012 20,7 11,2 19,9 23,7
Lavras
Novembro/2012 19,6 16,3 18,5 19,9
Lambar
Novembro/201 16,1 17,8 17,0 25,7
Lavras
Fevereiro/201 20,4 21,4 19,9 15,7
Patos de Minas
Fevereiro/2013 22,4 22,3 16,4 18,9
Lambari 23.0 174 15.2 197

Fevereiro/201

Os resumos das andlises de variancia individuais estimativas dos
parametros genéticos e fenotipicos por ambient gmwvariaveis padronizadas
arquitetura de plantas, severidade de doencasutpriocde de gréos, tipo de
grdo e para ¢ Z se encontram nas tabelas 1A a 36A. Verificouiferahca
significativa (P<0,05) entre todos os tipos de progs na maioria dos
ambientes. As acuracias da maioria dos experimdotam altas (Tabelas 1A a
36A), com excecao para o experimento de Lavrasgaéduna de julho de 2012.

Os resumos das analises de variancia conjuntasmefe as variaveis
padronizadas sdo apresentados nas tabelas 37A.&4f8todos os caracteres
verificou-se a existéncia de variabilidade genétintre progénies (P<0,01). O
desdobramento desta fonte de variacdo mostroustééesia de variabilidade
genética entre progénies oriundas de hibridos ssmlduplos, independente da
populacdo (P<0,01). O efeito da interagcdo progéniesambientes foi

significativo para todos os desdobramentos (P<0,05)
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Para todos os caracteres o contraste da médiaag@nes de hibridos
simples com a média das progénies de hibridos sifipisignificativo (P<0,01).
A fonte de variacdo entre populagfes de hibridogplsis ou de hibridos duplos
também foi significativa para a maioria dos canaste

Neste trabalho o foco foi direcionado a um indiage qeflete o
desempenho das progénies/populacdes para todoarasteces avaliados. O
indice utilizado foi o somatério das variaveis peizadas YZ). A analise
conjunta envolvendo esse indice revelou a exisiéeivariabilidade genética
entre progénies (P<0,01) (Tabela 5). O desdobrardgdta fonte de variagdo
mostrou teste de F significativo entre progéni@sndias de hibridos simples ou
duplos e entre progénies oriundas das diferentpslggbes de cada hibrido
(P<0,01), condicdo essa indispensavel para seratis@bjetivos almejados na
pesquisa. O efeito da interacdo progénies x andsaambém foi significativo
para a maioria dos desdobramentos realizados (P<{,@bela 5).

Com relacdo ao contraste progénies de hibridoslesnyersus duplos,
verificou-se que este nao diferiu estatisticamal#ezero. Isso demonstra que
guando a selecdo foi realizada para todos os eagacsimultaneamente, a
meédia das progénies oriundas de hibridos simpleslifériu estatisticamente da

média de hibridos duplos (Tabela 5).
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Tabela 5. Resumo da analise de variancia conjuata p Yz, referente a
avaliacdo de progénieg.d Fsi € Fy.7 de feijoeiro em seis ambientes.

Fonte de Variacéo GL QM Prob. (>F)
Progénies 399 15,5530 <0,01
Progénies de hibridos simples 199 16,8223 <0,01
Progénies do HS1 49 20,8344 <0,01
Progénies do HS2 49 5,7166 <0,01
Progénies do HS3 49 12,7290 <0,01
Progénies do HS4 49 8,4107 <0,01
PopulagBes de hibridos simples 3 336,9291 <0,01
Progénies de hibridos duplos 199 14,3538 <0,01
Progénies do HD1 99 15,0776 <0,01
Progénies do HD2 99 6,7738 <0,01
Populagdes de hibridos duplos 1 693,1151 <0,01
Hibrido simples vs Hibrido duplo 1 1,6009 0,42
Progénies x Ambientes (A) 1995 4,9445 <0,01
Progénies de hibridos simples x A 995 5,1862 <0,01
Progénies do HS1 x A 245  5,3407 <0,01
Progénies do HS2 x A 245  1,7667 <0,01
Progénies do HS3 x A 245  4,7481 <0,01
Progénies do HS4 x A 245 4.8780 <0,01
PopulagBes de hibridos simples x A 15 70,7051 <0,01
Progénies de hibridos duplos x A 995 4 5440 <0,01
Progénies do HD1 x A 495 4,5416 <0,01
Progénies do HD2 x A 495 1,8934 0,99
HD1 vs HD2 x A 5 267,1982 <0,01
Hibrido simples vs Hibrido duplo x A 5 36,5353 <0,01
Erro 2394 2,4827

Embora a maioria das interagGes progénies x andsielenhham sido
significativas, a énfase na apresentacdo dos adsgltsera direcionada ao que

ocorreu na média dos ambientes.
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A existéncia de variacdo entre as progénies, tdatbibridos simples
guanto de hibridos duplos pode ser comprovada mio o distribuicdo de
frequéncia das médias g¢Z. As médias das progénies de hibridos simples
variaram de 33,2 a 39,0, enquanto que as de hébddplos variaram de 33,2 a
40,0. Observa-se que as distribuicdes de frequéasianédias das progénies de

hibridos simples e duplos foram semelhantes (Figura
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Figura 2. Distribuicdo de frequéncia das médiad dadas progénies oriundas
de populagBes derivadas de hibridos simples ouoslupim seis
ambientes.

A existéncia de variacdo entre as progénies fostedada também por
meio das estimativas da herdabilidade (Tabela ®se@a-se que o limite
inferior de h2 em nenhuma situacéo foi negativenmmvando a existéncia de
variacado entre os diferentes tipos de progénies @andice. Vale salientar que
os intervalos de confianga das estimativas reforgéma precisdo com que estas
foram obtidas. As estimativas de h2 para hibridiosples e duplos foram
semelhantes. Entre as populacdes a herdabilidaiiei\de 42,0%, para o HS4,
a 74,4%, para o HS1. Pode-se inferir que é possibtdr populacdes de
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cruzamentos biparentais com herdabilidade entrgépies superior a das
populacdes oriundas de hibridos duplos (Tabela 6).

Comparando o ganho esperado com a selecdo entgénme de
hibridos simples com o entre progénies de hibrdigsos, verifica-se que as
estimativas foram semelhantes (Tabela 6). Entrpopsilacdes as estimativas
variaram amplamente, de 1,8% entre progénies doaH58% entre progénies
do HD2. Embora o ganho esperado da popula¢do Hidatedo superior ao da
maioria dos hibridos simples, observou-se que allpg@o HS1 apresentou

ganho esperado semelhante ao desta populacdogdEbel
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Tabela 6. Estimativas da média geral, herdabilidamlsentido amplo, e ganho
esperado com a selecdo, em porcentagem da médiag g obtidas
na avaliagdo de progéniessF Fus € R, de feijoeiro em seis

ambientes.
Ganho esperado
Média h2 (%) com a selecdo
(%)
- 68,2 5,2
Progénies 36,0 (63,0: 73,0)2 (4,6;5,8)
AL - , 69,2 5,1
Progénies de hibridos simples 36,0 (62,0: 75,0) (4.3: 5,9)
- . 68,3 5,2
Progénies de hibridos duplos 36,0 (61,0; 75,0) (4,3 6,1)
Api 74,4 54
1 1 1
Progénies do HS1 36,0b (62,0; 84,0) (3.7 7,0)
AL 69,1 3,2
Progénies do HS2 35,9b (54,0; 81,0) (1,1: 5,3)
A 62,7 3,7
Progénies do HS3 36,8a (44.0: 77,0 (2,0; 5,4
A 42,0 1,8
Progénies do HS4 35,3c (13,0; 64,0) (-0,1:3.7)
- 69,¢ 4,
Progénies do HD1 36,1 (60,0: 78,0 (3.1:5,5
A 72,1 6,8
Progénies do HD2 35,8 (63,0: 80,0 (5.,5: 8,2

IMédias seguidas da mesma letra pertencem ao ngsipo pelo teste de Scott
e Knott (1974) ao nivel de 5% de probabilidade.

2Valores entre paréntesis se referem aos limitdsridn e superior da
herdabilidade, ao nivel de 5% de probabilidade.

3Valores entre paréntesis representam os limitiesion e superior do ganho
esperado com a selecao.

Estimou-se também a resposta correlacionada adsetealizada no
>Z nos demais caracteres. Observe que em todos sos @a resposta foi
positiva, embora de menor magnitude que o ganheiogdimas mesmo assim

expressivo (Tabela 7). Para se inferir a respeaitangportancia do indice foi

estimada também a resposta correlacionada consittera selecdo sendo
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realizada para o carater produtividade de gréogueoé uma situacdo muito
comum em muitos programas de melhoramento. Obsgueeneste caso a
resposta correlacionada foi inferior para todoscasacteres em relacdo ao
indice. Em alguns casos até negativa (Tabela frdeade-se que 0 emprego
do indice possibilita que o melhorista tenha maimesso na selecéo simultanea
para varios caracteres. Observou-se também quegaitode das respostas
correlacionadas variou muito pouco quando se cermidhibridos simples ou
duplos (Tabela 7.
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Tabela 7. Ganho esperado na sele¢do diretg) (B caracteres arquitetura de

no 72, e

plantas, severidade de doencas, produtividade&es gtipo de gréo e
resposta correlacionada pela selegédo
produtividade de gréos (R ou noYZ (RGsz), em porcentagem da
média, com a selecdo das dez melhores progénies.

realizaaa

Arquitetura  Severidade Produtividade

Tipo de
de de de . XZ
_ grao
plantas doencas gréos
Entre progénie
GS, 10,3 4,1 4,5 10,6 5,2
(10,1; 10,4)t (3.9:4,2) (4,3, 4,6) (10,4;10,8)  (4,6;5,8)
RGCorod 0,2 -0,1 - 2,0 2,3
RCyz 6,€ 2,E 2,C 7,2 -
Entre progénies de hibridos simples
GS, 11,0 3,1 4,0 9,4 51
(10,8;11,1) (2.9:3.3) (3.8:4,2) (9,1;9,6) (4,3;5,9)
RGCorod 0,2 -0,1 - 2,0 2,3
RGCsz 6,€ 2,8 2,C 7,2 -
Entre progénies de hibridos duplos
GS, 9,5 51 49 11,8 5,2
(9.3;9,7) (4.9;5,3) (4,7,5,1) (116;12,1)  (43;6,1)
RCorod 0,¢ -0,3 - 0,6 2,C
RGs, 55 4,2 1,6 7,8 -

Walores entre paréntesis representam os limitesidon e superior do ganho
esperado com a selecao.

Finalmente, considerando todas as progénies desva® hibridos

simples ou duplos, verifica-se que entre as 20 onethprogénies a porcentagem
oriunda de hibridos simples seria de 55%, enquzutat5% foram provenientes

de hibridos duplos. J4 quando se considera asd@8spprogénies ocorreu o
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contrario, 45% das progénies oriundas de hibridoples e 55% de hibridos
duplos. Esse resultado possibilita inferir tambérm gs cruzamentos biparentais

podem ser tdo ou mais eficientes que os envolvemais de dois genitores.
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5 DISCUSSAO

Umas das decisbes mais importantes em um programa d
melhoramento € a escolha das populacdes segregamedardo origem as
novas cultivares. O melhorista pode optar por agids de base genética
ampla ou restrita (BERNARDO, 2010). Como exemplegpdpula¢cbes de base
genética restrita podem-se citar os cruzamentasdaipais ou hibridos simples.
Entre as populagfes de base genética ampla podettiasses hibridos duplos e
multiplos. No caso dos hibridos simples, estdo kidas apenas dois genitores
no cruzamento, sendo que a populacao resultareéeeapara 50% dos alelos de
cada genitor. Contudo a restri¢cdo € a dificuldaslerttontrar dois genitores que
se complementem para os caracteres sob selecdpopisactes obtidas por
cruzamentos duplos ou mdltiplos teoricamente fanmecuma maior
probabilidade de se combinar alelos favoraveissguencontram nos genitores.
Porém muitos melhoristas ndo utilizam os cruzanseugplos ou multiplos
devido ao fato do processo de obtengdo demandamaior numero de
cruzamentos (RAMALHO et al., 2012).

Para que a selecao seja eficiente e resulte enog@eméticos € muito
importante avaliar se os experimentos conduzidesam boa precisdo para a
identificacdo das progénies mais promissoras. Acigiie experimental é
frequentemente avaliada pelo coeficiente de vasiagf@perimental (CVe).
Contudo alguns autores tém criticado a utilizagi@¥4e, argumentando que ele
€ dependente do carater que esta sendo avalianldevei em consideracao a
cultura que esta sendo estudada, o numero de g@&getie que é muito
influenciado pela média (CARGNELUTTI FILHO; STORCRJBEIRO, 2009;
RESENDE; DUARTE, 2007). A acuracia, uma outra estiva, como proposto
por Resende e Duarte (2007), é utilizada como raeditdprecisao por refletir a
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correlagdo entre o valor genotipico verdadeiro eeksgpredito a partir de
informacdes obtidas nos experimentos. Neste trapalmesmo com

experimentos ocupando grande area experimentlgdoi avaliado um grande
nimero de progénies, a precisdo experimental pedeansiderada boa na
maioria dos casos, tanto pela acuracia quanto pedficiente de variacao
experimental (Tabelas 4 e 1A a 36A).

Para explorar ao maximo a variabilidade genéticarda populacdo é
necessario definir o nimero de progénies que davawaliado. Neste trabalho
optou-se por avaliar 50 progénies de cada hibiidples e 100 de cada hibrido
duplo. Estratégia semelhante a essa ja foi utdizasn outra situacao
(CARNEIRO et al., 2002). Dessa forma, os dois tigesruzamentos (hibridos
simples e hibridos duplos) foram avaliados utildmms mesmos recursos, ou
seja, 200 progénies de cada tipo de hibrido. Esieedimento foi utilizado
devido ao fato de o melhorista dispor de recursaisaldos e avaliar um nimero
finito de parcelas anualmente. Por exemplo, serfaealiadas 50 progénies, a
amplitude de variacdo sera de 4,5 vezes o desdd@paCom 100 progénies,
ocorre um aumento de apenas 11% na amplitude exgéebo desvio padrao,
apesar do dobro do trabalho (Tabela 1).

As interag6es envolvendo progénies x ambientesrfaignificativas,
mostrando que o comportamento das progénies naocdimicidente nos
diferentes ambientes (Tabela 5) (BERNARDO, 2010)m@ior desafio dos
melhoristas na conducdo dos experimentos é olftemiacdes que sejam Uteis
para os agricultores em uma condi¢do futura, gses®mre imprevisivel. Nessa
situacdo a melhor alternativa é avaliar no maionend de ambientes possivel e
utilizar o desempenho médio das progénies nossvaritbientes para a selecéo
(GAUCH JUNIOR; ZOBEL, 1988). Esta estratégia foiottla no presente
trabalho.
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Do que foi exposto anteriormente a média deve serircipal
informacdo na escolha de populacdes segregantessparas para a selecao.
Esse argumento tem sido utilizado com frequéncidotano momento de
escolher os genitores ou, como ocorreu nesse hi@atahdo j4 a populagéo
segregante, definir aquelas que devem receber ratéocao (BAENZIGER;
PETERSON, 1991; BERNARDO, 2014; RAMALHO et al.,, 2D1 Nesse
contexto, tomando como referéncia X¥, verificou-se que a média das
progénies de hibridos simples foi igual a dos Héwiduplos (Tabela 6). Assim,
pode-se inferir que ndo ocorreu vantagem em seautibs hibridos duplos, em
relacdo aos hibridos simples. Resultado semellmmtsse, porém envolvendo
somente a produtividade de graos, foi relataddjamneiro et al. (2002).

Adicionalmente a média, a variabilidade genéticapaiiivel na
populacdo é também um indicativo do potencial dgmilacGes. Sob a 6tica da
selecdo uma boa medida da variabilidade é a estand@a herdabilidade
(BERNARDO, 2010). A estimativa de? Ipara 0YZ foi alta (Tabela 6). Na
literatura foi encontrado apenas um relato da esitia de A para o indice
envolvendo os mesmos caracteres deste trabalhoa lemal. (2015), ao
avaliarem 16 populacdes de feijoeiro, observarane @u estimativa da
herdabilidade foi de magnitude inferior a destddhao. Outros relatos séo
encontrados da estimativa depfara o mesmo indice, porém envolvendo outros
caracteres (LIMA; ABREU; RAMALHO, 2012; MENDES el.,a2009). As
estimativas apresentadas variam amplamente, masosiartem magnitude bem
inferior as obtidas neste trabalho parg 8. A maioria das estimativas da
herdabilidade com a cultura do feijoeiro envolvepradutividade de graos.
Uma compilacédo dos resultados disponiveis na fiteaaaté 2012 é apresentada
em Ramalho et al. (2012).

Para 0y Z as estimativas da herdabilidade para selecéde prigénies
de hibridos simples e duplos foram novamente semtdh (Tabela 6). Sendo
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assim, sob o ponto de vista da variabilidade gemétambém nao se justifica a
obtencdo dos hibridos duplos, pois estes ndo baetri para a liberagédo de
maior variabilidade genética.

A comparacéo de estimativas denfio é muito facil, pois ela depende
de uma série de fatores, tais como a populagéradkd, a unidade seletiva, a
condicdo experimental, entre outros. Um outro aspécque a herdabilidade
pode ser no sentido amplo ou restrito. Contudce és® s6 tem significado
guando a ocorréncia da variancia genética de dowimd\Vy) € expressiva. No
caso dos caracteres avaliados neste trabalho,sapemarelacdo a produtividade
de graos existem resultados de estimativas ge Gbntudo, elas ndo séo
conclusivas, pois ha casos em qug fdi importante (FOOLAD; BASSIRI,
1983; GUILHERME et al., 2014) e ha outros em qumé&smo ndo ocorreu
(SOUZA; RAMALHO, 1995; TAKEDA; SANTOS; RAMALHO, 199). Deve
ser enfatizado também que mesmo sendg amportante o tipo de progénie
avaliada (ks, Fa6 € F2:7) explora muito pouco dep/(RAMALHO et al., 2012).
Depreende-se que nesse caso ndo ha maiores estrgd considerar a
estimativa de hcomo sendo no sentido restrito.

As estimativas do ganho esperado com a selecéddvendo o indice
foram expressivas (Tabela 6). Adicionalmente, @instse que a resposta
correlacionada a selecédo realizada no indice nomidecaracteres também foi
expressiva (Tabela 7). O sucesso da resposta ammehda depende da
herdabilidade dos caracteres e da correlacao gergtire eles (FALCONER;
MACKAY, 1996). Como na estimativa do indice todas aaracteres estavam
envolvidos é esperado que a correlacdo desseserasacom o indice seja alta.
Além do mais, é esperado que a herdabilidade doeindor envolver variaveis
padronizadas, seja superior a dos demais caracfersim, fica facil explicar o

sucesso na resposta correlacionada quando sewtliindice.
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Para comprovar a eficiéncia do indice foi estimadaresposta
correlacionada com a estratégia mais utilizada puklhorista, ou seja,
realizando a sele¢édo apenas para a produtividageéids. Observa-se neste caso
gue a resposta correlacionada foi sempre infegialgumas vezes até negativa.
Desse modo infere-se que o indice foi eficienta paselecdo de progénies de
feijoeiro para varios caracteres simultaneamenimalet al. (2015) também
concluiram ser o indicEZ eficiente para selecdo de populacfes envolvendo
varios caracteres simultaneamente.

Finalmente as estimativas do ganho esperado emgduvas progénies
derivadas de hibridos simples e duplos foram msémelhantes (Tabela 6).
Entdo, nesse contexto também o emprego de popslagmrentais ou
envolvendo mais genitores ndo apresentaram dif@semarcantes. Foi possivel
obter populacdes de hibridos simples com ganhaadpele selecao semelhante
aos dos hibridos duplos (Tabela 6). Estes resudtadtio de acordo com o0s
apresentados por Carneiro et al. (2002), que rmastraser possivel obter
hibridos simples tdo promissores quanto os hibiddipsos ou multiplos quando
a selec¢éo foi realizada para a produtividade dasgra

A eficiéncia de um programa de melhoramento detasapode ser
avaliada pela capacidade de gerar cultivares/letaguperiores. Para avaliar a
eficiéncia dos tipos de hibrido, comparou-se a quuegem de progénies
oriundas de cada tipo de hibrido entre as melharepiores progénies
selecionadas, com base na média dos seis ambiadfeeficou-se que as
contribuic6es dos hibridos simples e duplos foramedhantes, tanto entre as
progénies de melhor quanto entre as de pior desgrapBortanto, infere-se que
a eficiéncia dos hibridos simples e duplos em gpragénies superiores foi
semelhante. Sendo assim, nao se justifica tambdtitizacdo de populacdes de
hibridos duplos mesmo quando a selecdo é realipada varios caracteres
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simultaneamente, desde que sejam escolhidos genitpre relinam fendtipos
favoraveis para as caracteristicas de interesse.

Na literatura existem alguns trabalhos relatandmtagens na
utilizacdo de um maior nimero de genitores no cnerdo. Em estudo realizado
por Bai, Michaels e Pauls (1998) verificou-se queni@mero de locos
polimoérficos aumentou com o aumento do numero détares envolvidos no
cruzamento. Porém neste estudo foram utilizadosadares RAPD e os locos
estudados nado foram associados a nenhum caratetedesse, 0 que limita a
utilizacéo desta informacéo para o melhorista. Bargh (2001) os cruzamentos
multiplos podem ser utilizados considerando a \gerta de associar varios
caracteres ao mesmo tempo. Porém Carneiro et @b2)2concluiram que,
guando o melhorista tem objetivos bem estabelecidospossivel obter
progressos expressivos utilizando cruzamentos doipais. Além do mais, nédo
deve ser esquecido que existem dificuldades psatjoe dificultam a obtencédo
de hibridos duplos, como por exemplo: demandar taaipo para obtencédo dos
cruzamentos, realizagdo de um maior nimero de meras e dificuldade de

obtencdo de um numero suficiente de sementes (RAN@Alet al., 2012).
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6 CONCLUSOES

A selecéo realizada no indice do somatorio dasweis padronizadas
possibilita progresso com a selecéo para todoarasteres simultaneamente.

A obtencdo de cruzamentos duplos ndo é vantajoseektéo aos
cruzamentos biparentais mesmo quando a selecdaligada para varios
caracteres simultaneamente, desde que o melh@talha genitores com

fenotipos favoraveis para as caracteristicas éedsise.
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ANEXOS

Tabela 1A. Resumo da analise de variancia das vessiapadronizadas
arquitetura de plantas e severidade de doencataaimi avaliacdo de
progénies ks de feijoeiro em Lavras, MG. A semeadura ocorreu em

julho de 2012.
Arquitetura de Severidade di
Fonte de Variacdo GL plantas doencas
QM Prob. (>F) QM Prob. (>F)
Progénies 399 0,9644 0,7655 1,0375 0,2212

Progénies de hibridc
simples 199 1,0170 0,5534 1,2816 <0,01

Progénies do HS1 49 1,1792 0,2510 1,0811 0,2723
Progénies do HS2 49 0,7397 0,9259 2,0258 <0,01
Progénies do HS3 49 0,8114 0,8524 0,5920 0,9809
Progénies do HS4 49 1,0186 0,5086 1,2476 0,0956

Populagdes d 36,2205  <0,01 42184  <0,01
hibridos simples

Progénies de hibridc 199 59156 08371 07939 09378
duplos

Progénies do HD1 99 0,7856 0,9513 0,7847 0,8900
Progénies do HD2 99 1,0473 0,4592 0,7866 0,8872

Populacges d 10,7305 04015 24296  0,1129
hibridos duplos
Hibrido Simples v 4 55001 06589 09544 03199
Hibrido Duplo

Erro 399 1,0357 0,9625
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Tabela 2A. Estimativas da herdabilidade (h?), adaraseletiva (
7,5) € ganho esperado com a selegdo (GS), em poreemid@ média,

considerando a sele¢do das dez melhores prog@ai@sas varidveis
padronizadas arquitetura de plantas e severidadbelecas, obtidas
na avaliagdo de progénies;sFde feijoeiro em Lavras, MG. A
semeadura ocorreu em julho de 2012.

Arquitetura de plantas Severidade de doencas
Tratamentos T T
he(%) %4  Gs @) ' Gs
(%) (%)
N 0 0 7,2 1,0
Progenies (-31; 12)1 0 (0.2:0,22  (-13;24) 26.9 (0,9:1,2)
Progénies d 0 0 0 249 499 37
hibridos simples (-30; 20) (-0,2;0,2) (4; 41) ™~ (3,5:3,9)
Progénies d 0 0 0 0 0 0
hibridos duplos (-45; 11) (-0.2;0,2) (-55; 4) (-0,2;0,2)
A 12,2 2,1 11,0 1.8
Progénies do HS1 (30, 40) 34,9 (7247 (41.40) 33,1 (15.22)
- 0 0 52,5 9,6
Progénies do HS2 (-122;5 0 (04,04 (25; 68 72,5 (9,3;10
A 0 0 0 0
Progénies do HS3 (-102: 13) 0 (04;04)  (-157;-10) 0 (-0,4;0,4)
A 0 0 22,9 3,7
Progénies do HS4 (61;31) 0 (0.4: 0.4) (22:48) 47,8 (3.4 4.1)
A 0 0 0 0
Progénies do HD1 (-83;2) 0 (-0,3;0,3) (-70; 9) 0 (-0,3;0,3)
A 1,1 0,2 0 0
Progénies do HD2 (-37:27) 10,6 (:0,1;05) (-70; 9) 0 (:0,3;0,3)

WValores entre paréntesis apresentam os limitegrionf e superior da

herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecéo.
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Tabela 3A. Resumo da analise de variancia das vedsiapadronizadas
produtividade de gréos e tipo de gréo obtida n#ieep@o de progénies
F.s de feijoeiro em Lavras, MG.A semeadura ocorreujaimn de

2012.
Produtividade d¢ , x
o ~ Tipo de gréo
Fonte de Variagéo GL graos
QM Prob. (>F) QM Prob. (>F)
Progénies 399 1,2718 <0,01 1,638 <0,01

Progénies de hibridc 199 13348 <001 18960  <0,01
simples

Progéniesdo HS1 49 1,5205 <0,01 2,5599 <0,01
Progéniesdo HS2 49 0,9806 0,0670 1,3616 <0,01
Progéniesdo HS3 49 1,2023 <0,01 1,7439 <0,01
Progénies do HS4 49  1,5485 <0,01 0,9931 <0,01

Populacoes ( 3 27570  <0,05 17,0122  <0,01
hibridos simples

Progénies de hibridc 199 1 1551 <001 13882  <0,01
duplos

Progéniesdo HD1 99 1,2820 <0,01 1,4109 <0,01
Progéniesdo HD2 99 1,0126 <0,05 1,3656 <0,01

Populagoes d 1 40887  <0,05 1,3806  0,0515
hibridos duplos
Hibrido Simplesv: ) 155970 <001 00056  0,9012
Hibrido Duplo

Erro 399 10,7282 0,3620
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Tabela 4A. Estimativas da herdabilidade (h?), adaraseletiva (
7,5) € ganho esperado com a selegdo (GS), em poreemid@ média,

considerando a sele¢do das dez melhores prog@ai@sas varidveis
padronizadas produtividade de graos e tipo de goftidas na
avaliacdo de progénies.4de feijoeiro em Lavras, MG.A semeadura
ocorreu em julho de 2012.

Produtividade de gréaos Tipo de gréo
Tratamentos Ly 7
h2 (%) 99  Gs hz (%) 99' GS
(%) (%)

. 42 ¢ 9,3 77,¢ 19,2
Progenle.s (30; 53) 654 (9.2;94) (73,82 88,3 (19,1;19,3
Progénies d 455 g74 105 80,9 900 20,5
hibridos simples (30; 57) "7 (10,3;10,6) (76;85) ’ (20,4; 20,6)

Progénies d 37,3 7,0 73,9 16,2
hibridos duplos (20; 51) 61,1 (6,8;7,1) (67;79) 86,0 (16,1;16,3)

Progénies do HS1 221 720 11/ 85¢ gp7 18¢

(24; 68) (11,1;11,7)  (78;90) (18,3; 18,9)
Progénies do HS2 (375;'5'0) 50,7 (4145;‘;0) (578?’;2) 85,7 (18112’15910)
Progénies do HS3 3;95'3) 62.8 (9,4?;'170,0) (Z?g;,826) 89.0 (14],-;,;54,8)
Progénies do HS4 (2563;'58) 72,8 (111’(%'51’6) (f;’;i) 79,7 (121’5’93’2)
Progénies do HD1 (;11:?:528) 65,7 (7,3;'2,1) (Z:;l’fasl) 86,2 (171,27;'f7,5)
Progénies do HD2 (%;84'3) 53,0 (5'?;'25‘5) (233;;350) 85,7 (151’55;'165’8)

Valores entre paréntesis apresentam os limitegsriinf e superior da

herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecéo.
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Tabela 5A. Resumo da andlise de varianci& Zloobtido na avaliacdo de
progénies ks feijoeiro em Lavras, MG.A semeadura ocorreu efqgul

de 2012.

Fonte de Variacéo GL QM Prob. (>F)
Progénies 399 5,8285 <0,01
Progénies de hibridos simples 199 6,8750 <0,01
Progénies do HS1 49 6,6473 <0,01
Progénies do HS2 49 5,0824 0,0509
Progénies do HS3 49 5,7535 <0,05
Progénies do HS4 49 6,2921 <0,01
PopulagBes de hibridos simples 3 67,7096 <0,01
Progénies de hibridos duplos 199 4,7718 <0,05
Progénies do HD1 99 4,7653 <0,05
Progénies do HD2 99 46728 0,0567
Populagdes de hibridos duplos 1 15,2189 <0,05
Hibrido Simples vs Hibrido Duplo 1 7,8468 0,1446

Erro 399 3,6726




64

Tabela 6A. Estimativas da herdabilidade (h?), adaraseletiva (
7,5) € ganho esperado com a selegdo (GS), em poreemid@ média,
considerando a selecdo das dez melhores progparesg. Z, obtidas

na avaliacdo de progénies,sFde feijoeiro em Lavras, MG.A
semeadura ocorreu em julho de 2012.

Tratamentos h2 (%) 154 (%) GS

Progénies (22;7'28)1 60,8 (3,;1;’?1,5)
Progénies de hibridos simples (32?’28) 68,3 (4,451;’15’7)
Progénies de hibridos duplos (5;35309) 48,0 (112;’33'1)
Progénies do HS1 (12?'23) 66,9 (2,3;’25’5)
Progénies do HS2 (_1‘2;’;1) 52,7 (0,5;23,5
Progénies do HS3 (-i;eé) 60,1 (1,2;’24,5
Progénies do HS4 (g;lé%) 64,5 (4,8;’27,5)
Progénies do HD1 (_3;2’:3) 47,9 (115;’23'1)
Progénies do HD2 (_3}':2) 46,3 (1,2543’4)

WValores entre paréntesis apresentam os limitegrionf e superior da

herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecéo.
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Tabela 7A. Resumo da analise de variancia das vessiapadronizadas
arquitetura de plantas e severidade de doencataatmi avaliacdo de
progénies kg de feijoeiro em Lavras, MG. A semeadura ocorreu em
novembro de 2012.

Arquitetura de Severidade di
Fonte de Variacdo GL plantas doencas
QM Prob. (>F) QM Prob. (>F)

Progénies 399 1,3404 <0,01 1,3434 <0,01
;ﬁ%fgs'es dehibridc 199 13605  <0,01 15687 <001
Progénies do HS1 49 1,2642 <0,01 1,2225 <0,01
Progénies do HS2 49 1,4076 <0,01 1,1750 <0,01
Progénies do HS3 49 0,9865 <0,05 1,5471 <0,01
Progénies do HS4 49 1,2419 <0,01 1,6477 <0,01
Populagges ¢ 3 10,3420 <001 12,7167  <0,01

hibridos simples
Progénies de hibridc 199 13557 g1 11212  <0,01
duplos

Progénies do HD1 99 1,1232  <0,01 1,1933  <0,01

Progénies do HD2 99 1,5318 <0,01 0,9103 <0,05

Populacgbes d

hibridos duplos 0,2653 05263 14,8667 <001
Hibrido Simples v 45693 93455 07343  0.2909
Hibrido Duplo

Erro 399 0,6596 0,6566




Tabela 8A. Estimativas da herdabilidade (h?),
7,5) € ganho esperado com a selegdo (GS), em poreemid@ média,

considerando a sele¢do das dez melhores prog@ai@sas varidveis
padronizadas arquitetura de plantas e severidadbelecas, obtidas
na avaliacdo de progénies,sFde feijoeiro em Lavras, MG.A
semeadura ocorreu em novembro de 2012.
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agiara seletiva  (

Arquitetura de plantas

Severidade de doencas

Tratamentos he (%) :ﬁr/,:; GS h (%) Z"-g/i; GS
Progénies (E)(;)é%) 713 (9,(?;’91,2): (?1}2516 1.5 (8,99;’ (9),1
;mggges de hibrid (3581;252) 718 (8,98;, 8,1) (?68;2527) 76,3 (9.%9(;)1’8,1)
g&%?gsmes de hibrid (?6(;)2511) 708 (9,%;’ 3,3) (?5%’5‘:'1) 64.4 (7;;’%,3)
Progénies do HS1 (f77;%?5) 69,2 (8252,8) (fs?%:i) 68.0 (6,2;’?,2)
Progénies do HS2 (?63;;5%) 72,9 (101'8'1205) (fz‘}%lz) 66,0 (7;;210)
Progénies do HS3 (?:5;3%%) 57,6 (32;’21) (353?’7?) 75,9 (131’2’174’0)
Progénies do HS4 (fsf;sészx) 68,5 (7??%,2) (367?’723) 77,6 (7;;’ i,l)
Progénies do HD1 (149:];-%56) 64,3 (6;;9,2) (?45;’209) 67.1 (8,?;, :5;,5)
ProgéniesdoHD2 202 755  ILE = 279 555 43

Valores entre paréntesis apresentam os limitegsriinf e superior da

herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho

esperado

com

selecéo.
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Tabela 9A. Resumo da analise de variancia das vedsiapadronizadas
produtividade de gréos e tipo de gréo obtida n#ieep@o de progénies
F4¢ de feijoeiro em Lavras, MG.A semeadura ocorremnemembro de

2012.
Produtividade de Tipo de gréo
Fonte de Variacéo GL graos
QM Prob. (>F) QM  Prob. (>F)
Progénies 399 11,4343 <0,01 1,6800 <0,01
Progeénies d 199  1,4019  <0,01  1,6160  <0,01
hibridos simples
Progénies do HS1 49 11,3264 <0,01 2,4726 <0,01
Progénies do HS2 49 11,0330 <0,01 0,9414 <0,01
Progénies do HS3 49 11,2567 <0,01 0,9952 <0,01
Progénies do HS4 49 1,0352 <0,01 1,4022 <0,01
Populagges d 3 17,0180 <0,01 12,2750 <0,01
hibridos simples
Progénies dt
hibridos duplos 199 1,4461 <0,01 1,7022 <0,01
Progénies do HD1 99 11,1330 <0,01 1,3085 <0,01
Progénies do HD2 99 11,6602 <0,01 1,8537 <0,01
Populagges d 1 112420 <001 256870 <0,01
hibridos duplos
Hibrido Simplesvs
Hibrido Duplo 1 5,5576 <0,01 10,0020 <0,01
Erro 399 00,5657 0,3200
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Tabela 10A. Estimativas da herdabilidade (h?), @&dar seletiva (
7,5) € ganho esperado com a selegdo (GS), em poreemid@ média,

considerando a sele¢do das dez melhores prog@ai@sas varidveis
padronizadas produtividade de graos e tipo de goftidas na
avaliacdo de progénies.dde feijoeiro em Lavras, MG.A semeadura
ocorreu em novembro de 2012.

Produtividade de gréos Tipo de gréo

Tratamentos he (%) Tagr

Taar
GS h2 (%) 99 GS
(%) (%)

Ani 60,6 12,6 81,0 18,9
Progenle.s (52; 68) 77’8 (12,0, 12,7) (77; 84 90’0 (18,9; 140)
Progénies d 59,7 47, 131 80,2 ggg 202
hibridos simples (48; 68) 'S (12,9;13,2)  (75;84) ™ (20,0;20,3)

Progénies d 609 7,909 121  8L2 g91 17,6
hibridos duplos (50; 69) Y (11,9;12,2)  (76;85) T (17517,7)

57,4 11,4 87,1 26,8
(33; 71) 5,7 (11,1;11,6)  (80;91) 93,3 (26,5; 27,0)
45,2 7,8 66,0 9,2
(13; 63) 67’3 (7,6; 8,0) (46; 77) 81’3 (9,0; 9,3)
55,0 74.2 13,9 67,9 82.4 16,7

Progénies do HS1
Progénies do HS2
Progénies do HS3

(29; 69) (13,7;14,2)  (49;78) (16,5, 16,9)
L 45 ¢ 9.¢ 77,2 12,0

Progéniesdo HS4 /™ 674 o601 @ass 870 (18122
. 50,1 9,F 75,5 11,0

Progéniesdo HD1 %y 708 o376 esi8 209 (09112)

65,9 81,2 13,8 82,7 91,0 24,5

Progénies do HD2 (53: 75) (13.6: 14.0)  (76:87) (24.4: 24.7)

Valores entre paréntesis apresentam os limitegsriinf e superior da
herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecéo.
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Tabela 11A. Resumo da andlise de varianciz Zobtido na avaliacdo de

progénies ks de feijoeiro em Lavras, MG.A semeadura ocorreu em
novembro de 2012.

Fonte de Variagcéo GL QM Prob. (>F)
Progénies 399 5,6898 <0,01
Progénies de hibridos simples 199 5,4377 <0,01
Progénies do HS1 49 6,9193 <0,01
Progénies do HS2 49 4,7014 <0,01
Progénies do HS3 49 4,0450 <0,01
Progénies do HS4 49 41831 <0,01
Populacdes de hibridos simples 3 36,5023 <0,01
Progénies de hibridos duplos 199 15,8223 <0,01
Progénies do HD1 99 5,3915 <0,01
Progénies do HD2 99 6,2407 <0,01
Populagdes de hibridos duplos 17,0513 0,0682
Hibrido Simples vs Hibrido Duplo 1 29,4877 <0,01

Erro 399 2,1084
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Tabela 12A. Estimativas da herdabilidade (h?), @&dar seletiva (
g1, € ganho esperado com a selecdo (GS), em pogeemtala
média, considerando a selecdo das dez melhoreénpesgpara & Z,

obtidas na avaliacdo de progéniag Be feijoeiro em Lavras, MG.A
semeadura ocorreu em novembro de 2012.

Tratamentos h? (%)  7g (%) GS
Progénies (52;2’79011 79,3 (6,64’;7 7y
Progénies de hibridos simples (5%?'59) 78,3 (6,2;’97,3)
Progénies de hibridos duplos (564?';31) 79,9 (5,8;’36,7)
Progénies do HS1 (562?"759) 83,4 (7,(?;’31)
Progénies do HS2 (259?'50: 74,3 (4,2;’56,2
Progénies do HS3 (1@?35: 69,2 (5,2;’96,7
Progénies do HS4 (2?)?'(?6) 70,4 (3,;1;’55’2)
Progénies do HD1 (4%?’51) 78,0 (55;’%)
Progénies do HD2 (5%?’725) 81,4 (6,2517,6)

WVWalores entre paréntesis apresentam os limitegrionf e superior da
herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecédo.
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Tabela 13A. Resumo da analise de variancia dasavwasi padronizadas
arquitetura de plantas e severidade de doencataaimi avaliacdo de
progénies ks de feijoeiro em Lambari, MG.A semeadura ocorreu em
novembro de 2012.

Arquitetura de plantas

Severidad de

Fonte de Variacéo GL doencas
QM Prob. (>F) QM  Prob. (>F)
Progénies 399 1,4033 <0,01 1,3493 <0,01
Progénies de hibridc g9 1 4455 <001 13110  <0,01
simples
Progénies do HS1 49 1,3278 <0,01 1,5642 <0,01
Progénies do HS2 49 1,2775 <0,01 1,4050 <0,01
Progénies do HS3 49 1,6742 <0,01 0,8652  0,0757
Progénies do HS4 49 1,0389 <0,01 1,0959 <0,01
Populagges ¢ 39,0157 <001 64373 <001
hibridos simples
Progenies de hibridc 199 1 5127 <001 12863  <0,01
duplos
Progénies do HD1 99 1,1599 <0,01 1,3529 <0,01
Progénies do HD2 99 1,2671 <0,01 1,2073 <0,01
Populagges d 1 1038 01879 25119 0,0501
hibridos duplos
Hibrido Simples v:
Hibrido Duplo 1 30,9305 <0,01 21,5160 <0,01
Erro 399 11,4033 0,6507
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Tabela 14A. Estimativas da herdabilidade (h?), @&dar seletiva (
7,5) € ganho esperado com a selegdo (GS), em poreemid@ média,

considerando a sele¢do das dez melhores prog@ai@sas variaveis
padronizadas arquitetura de plantas e severidadbelecas, obtidas
na avaliagdo de progénies;sFde feijoeiro em Lambari, MG.A
semeadura ocorreu em novembro de 2012.

Arquitetura de plantas Severidade de doencgas
Tratamentos T T
2 (0 a4' 2 (0 a4
h2 (%) (%) GS h2 (%) (%) GS
Progénies o7 g5g 101 oLE 750 91

- B (48; 65) (10,0: 10,42  (41; 60) (8,9:9,2)
Zﬁ’g@?'es fe hibridos (?72:3'677) 76,6 (111,82;'102,1) (3?7(:)641) L0 (7,78;'2,1)
Quptos LIS S08 7L TR & 103 W3
Progénies do HS1 (?9?'7]0) 74,2 (141’3‘?'164,8) (3545;3'7‘2) 76,4 (925318)
(?63;25?5) 73,0 (10:!-].0;':3),6) (?7:;3%79) 73,3 (7,89;%,4)
(?f ’7%) 80,2 (101,5;%’101,3) (-ﬁ’ﬁa) 49,8 (2,3;'2,2)
3;26'5 65,2 (6.78;’9,3 (Lé:oéc? 63,7 (62;’27
ooy 097 (2% Gaey 720 @ i
ore 12T G 4oe  gmw 579 wee

Progénies do HS2
Progénies do HS3
Progénies do HS4
Progénies do HD1
Progénies do HD2

WValores entre paréntesis apresentam os limitegrionf e superior da
herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecéo.
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Tabela 15A. Resumo da analise de variancia dasavwasi padronizadas
produtividade de gréos e tipo de gréo obtida n#ieep@o de progénies
F4¢ de feijoeiro em Lambari, MG.A semeadura ocorreunewvembro

de 2012.
Produtividade de Tipo de gréo
Fonte de Variacao GL graos
QM Prob. (>F) QM Prob. (>F)
Progénies 399 1,3777 <0,01 1,4538 <0,01
Progénies de hibridc 199 1 4500 <001 1,3463  <0,01
simples
Progénies do HS1 49 1,3350 <0,01 1,7012 <0,01

Progénies do HS2 49 1,7624 <0,01 0,8698 <0,01
Progénies do HS3 49 1,2283 <0,01 1,3589 <0,01

Progénies do HS4 49 1,2745 <0,01 0,9054 <0,01
Populagges d 3 47124 <001 10,3262  <0,01
hibridos simples

Progénies de hibridc 199 13080 <001 1,5587  <0,01

duplos
Progénies do HD1 99 1,4591 <0,01 1,4010 <0,01
Progénies do HD2 99 1,1625 <0,01 1,4051 <0,01

Populacdes d
hibridos duplos
Hibrido Simples v:
Hibrido Duplo 1 0,8543 0,2420 1,9828 0,0575

Erro 399 0,6223 0,5462

1 0,7467 0,2740 32,3783 <0,01
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Tabela 16A. Estimativas da herdabilidade (h?), @&dar seletiva (
7,5) € ganho esperado com a selegdo (GS), em poreemid@ média,

considerando a sele¢do das dez melhores prog@ai@sas varidveis
padronizadas produtividade de graos e tipo de goftidas na
avaliacdo de progénies.de feijoeiro em Lambari, MG.A semeadura
ocorreu em novembro de 2012.

Produtividade de gréaos Tipo de gréo
Tratamentos Ly Ly
hz (%) 94 GS hz (%) 99 GS
(%) (%)

A 54,8 13,6 62,4 15,9
Progénies @563t M qan 137 saes 200 (sg 100

Progénies d 571 454 12,6 594 454 13,8
hibridos simples (45; 66) ™ (12,4;12,7) (48;68) '™ (13,7;13,9)

Progénies d 52,4 704 144 65,0 80.6 17,0
hibridos duplos (39; 62) " (14,3;14,5) (55;72) ™ (16,9;17,1)

53,4 12,4 67,9 19,5
(26; 68) 731 (12,1;12,6) (49; 78) 82,4 (19,2; 19,8)
64,7 804 14,0 37,2 61.0 59

Progénies do HS1

Progénies do HS2

(44; 76) (13,7;14.3) (1;57) (5,7:6,1)
Progenies do HS3 (;EJQ?’GEG) 0.2 (6-2;’77,0) (3?69;’723) s (11,111;’51,6)
Progenies do HS4 (5 TLS (06011 ke 030 (o4i7e
Progénies do HD1 (4517;’6‘}3: 75,7 (17%27; ’1375 (fé’% 78,1 (13710;3’123’42
Progénies do HD2 (2466;’6% 68,2 (7;;?’0) (1?6%’701: 78,2 (20?2(;”240’5

WValores entre paréntesis apresentam os limitegrionf e superior da
herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecéo.
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Tabela 17A. Resumo da andlise de varianciz Zobtido na avaliacdo de
progénies ks de feijoeiro em Lambari, MG. A semeadura ocorneu e

novembro de 2012.

Fonte de Variagcéo GL QM Prob. (>F)
Progénies 399 6,9988 <0,01
Progénies de hibridos simples 199 7,651: <0,01

Progénies do HS1 49 8,508¢ <0,01

Progénies do HS2 49 8,1701 <0,01
Progénies do HS3 49 5,435: <0,01
Progénies do HS4 49 5,400 <0,01
PopulagBes de hibridos simples 3 57,6699 <0,01
Progénies de hibridos duplos 199 6,371« <0,01
Progénies do HD1 99 7,105: <0,01
Progénies do HD2 99 5,4083 <0,01
Populagdes de hibridos duplos 1 29,072t <0,01
Hibrido Simples vs Hibrido Duplo 1 1,978¢ 0,363
Erro 399 2,3901
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Tabela 18A. Estimativas da herdabilidade (h?), @&dar seletiva (
g1, € ganho esperado com a selecdo (GS), em pogeemtala
média, considerando a selecédo das dez melhoreéniesgpara® z,

obtidas na avaliagdo de progénigg @ie feijoeiro em Lambari, MG.O
experimento foi semeado em novembro de 2012.

Tratamentos h2 (%) Tag (%0) GS

Progénies (52;5’79211 81,2 @, 083 6)
Progénies de hibridos simples (6%?’785) 82,9 (7’;;%’4)
Progénies de hibridos duplos (5622;’?0) 79,0 (8,%13;'?3,9)
Progénies do HS1 (52’31) 84,8 (8,3%?0,0)

Progénies do HS2 (51?’50: 84,1 (7’3;’79’5

Progénies do HS3 (3%6;’;)01 74,9 (3’3;’6514
Progénies do HS4 (3%?’30) 74,8 (6,8;'87,6)
Progénies do HD1 (5%6;’;5) 81,5 (7,3258,1)
Progénies do HD2 (3595;’§7) 74,7 (9,1;0’1%,6)

WValores entre paréntesis apresentam os limitegrionf e superior da
herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecédo.
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Tabela 19A. Resumo da analise de variancia dasavwasi padronizadas
arquitetura de plantas e severidade de doencataaldi avaliacdo de
progénies k; de feijoeiro em Lavras, MG. A semeadura ocorreu em
fevereiro de 2013.

Arquitetura de plantas Severidad de

Fonte de Variacéo GL doencas
QM Prob. (>F) QM  Prob. (>F)
Progénies 399 1,4794 <0,01 1,3644 <0,01

Progénies de hibridc 199§ 4373 <0,01  1,6868 <001
simples

Progénies do HS1 49 1,7140 <0,01 1,5252 <0,01
Progénies do HS2 49 0,8373 <0,01 1,0655 <0,01
Progénies do HS3 49 1,2832 <0,01 1,0323 <0,01

Progénies do HS4 49 1,1311 <0,01 1,6697 <0,01
Populacges d 3 142334 <001 254430 <0,01
hibridos simples

Progénies de hibridc 199 15104 <001 1,0477 <001
duplos

Progénies do HD1 99 1,7302 <0,01 1,1091 <0,01
Progénies do HD2 99 1,2644 <0,01 0,9355 <0,01

Populagges d 1 41081 <001 60790  <0,01
hibridos duplos

Hibrido Simples v
Hibrido Duplo 1 3,6879 <0,01 0,2111  0,5648

Erro 399 0,5206 0,6356




Tabela 20A. Estimativas da herdabilidade (h?),
7,5) € ganho esperado com a selegdo (GS), em poreemid@ média,

considerando a sele¢do das dez melhores prog@ai@sas varidveis
padronizadas arquitetura de plantas e severidadbelecas, obtidas
na avaliacdo de progénies,;Fde feijoeiro em Lavras, MG.A
semeadura ocorreu em fevereiro de 2013.
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aciar seletiva (

Arquitetura de plantas

Severidade de doencgas

Tratamentos Lrr Yagt
h2 (%) 99 GS h2 (%) 29 GS
(%) (%)

A 64,8 12,3 53,4 9,9
Progénies 57: 710 992 (120 124y 3620 1 (9.7:100)
Progénies d 638 .99 119 623 g9 11,7
hibridos simples (54; 71) "7 (11,8;12,1) (52; 70) ™~ (11,6;11,9)
Progénies d 655 g1 122 393 4,7 68
hibridos duplos (56; 73) (12,1, 12,4) (22;52) ' (6,6; 6,9)

Ani 69,6 13,8 58,3 15,2
Progéniesdo HS1 5579 834 (135140) (34:72) 0% (150: 15.5)
A 37,¢ 6,3¢ 40,< 6,€
Progénies do HS2 (2: 28) 61,5 6.2:66)  (6:60) 63,5 (6.3:6.8)
Ani 59,4 7,4 38,4 4.4
Progénies do HS3 (36: 72 77,1 7276 (358 62,0 @1 46
A 54,0 9,1 61,9 10,0
Progénies do HS4 (27 69 73,5 (8993  (40: 79 78,7 (97:10.2
Ani 69,9 12,3 42,7 7,0
Progénies doHD1  Jo7g 836 (15555 (2059 023 (68 7,2
A 58,8 11,7 32,1 5,9
Progénies do HD2 (43: 69 76,7 (115118 (6. 50, 56,6 (5.7 €0)

Valores entre paréntesis apresentam os limitegsriinf e superior da

herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho

esperado com

a

selecéo.
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Tabela 21A. Resumo da analise de variancia dasavwasi padronizadas
produtividade de gréos e tipo de gréo obtida n#ieep@o de progénies
F,.7 de feijoeiro em Lavras.A semeadura ocorreu enrééngede 2013.

Produtividade de

5 Tipo de gré
Fonte de Variacéo GL gréos Ipo ae grao
QM  Prob. (>F) QM Prob. (>F)
Progénies 399 1,2611 <0,01 1,8236 <0.01

Progénies de hibridc 199 1 3567 <001 20330 <001
simples

Progéniesdo HS1 49 0,9217 0,1320 2,9218 <0,01
Progéniesdo HS2 49 11,0693 <0,05 1,2910 <0,01
Progéniesdo HS3 49 11,1321 <0,05 2,1339 <0,01

Progéniesdo HS4 49 1,6883 <0,01 1,5712 <0,01
Populagdes d 3 93783 <001 55279 <001
hibridos simples

Progénies de hibridc 199 11764 <001 14643 <001

duplos
Progéniesdo HD1 99 11,3239 <0,01 1,5922 <0,01
Progéniesdo HD2 99 1,0415 <0,05 1,2946 <0,01

Populacdes d
hibridos duplos
Hibrido Simples v ) 4 7981 <005 31,6824  <0,01
Hibrido Duplo

Erro 399 0,7389 0,1764

1 0,3269 0,5064 5,5998 <0,01
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Tabela 22A. Estimativas da herdabilidade (h?), @&dar seletiva (
7,5) € ganho esperado com a selegdo (GS), em poreemid@ média,

considerando a sele¢do das dez melhores prog@ai@sas varidveis
padronizadas produtividade de graos e tipo de goftidas na
avaliacdo de progénies.Fde feijoeiro em Lavras, MG.A semeadura
ocorreu em fevereiro de 2013.

Produtividade de gréos Tipo de gréo

Tratamentos T 'y
h2(%) 99 GS  h2(w) 99 GS
(%) (%)

P_rogéniesdehl'brid( 443 o5 86 91,3 954 29,4
simples (29: 56) P (84:8,7) (89;93) P (29,3 29,5)
g&%?gsmes de hibrid (2307,:5%) 61’1 (72;?,6) (?58,’9%) 93'8 (202,8c§),291,0)
(-%79;1?@ 44,5 (2.%;'30) (s?cf;1 ’9%) 9.9 (3331;'3%,2)
Sty 5B WJia gosn 929 Gaotag
Sy 589 (20 oy 958 i
(9?1(?’720) 75,0 (13,:7L;4 14,3) (882%982) 94,2 (293,,90;'3%0,3)
ey 685 GO0 mmey 943 noamg
(%;94’71) °3,9 (5252,2) (881%%) 92,9 (232,3;"2%,7)

Progénies do HS1
Progénies do HS2
Progénies do HS3
Progénies do HS4
Progénies do HD1
Progénies do HD2

Valores entre paréntesis apresentam os limitegsriinf e superior da
herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecéo.
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Tabela 23A. Resumo da andlise de varianci& Zlobtido na avaliagdo de
progénies k7 de feijoeiro em Lavras, MG. A semeadura ocorreu em

fevereiro de 2013.

Fonte de Variagcao GL QM Prob. (>F)
Progénies 399 8,8691 <0,01
Progénies de hibridos simples 199  8,806¢ <0,01

Progénies do HS1 49 11,387¢ <0,01

Progénies do HS2 49 6,9312 <0,01
Progénies do HS3 49 6,296 <0,01
Progénies do HS4 49 6,3067 <0,01
PopulagBes de hibridos simples 3 79,1192 <0,01
Progénies de hibridos duplos 199  8,855¢ <0,01
Progénies do HD1 99 9,3520 <0,01
Progénies do HD2 99 8,3747 <0,01
Populagdes de hibridos duplos 1 7,277 0,100
Hibrido Simples vs Hibrido Duplo 1 24,0027 <0,01
Erro 399 8,8691
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Tabela 24A. Estimativas da herdabilidade (h?), @&dar seletiva (
g1, € ganho esperado com a selecdo (GS), em pogeemtala
média, considerando a selecédo das dez melhoreéniesgpara® z,

obtidas na avaliacdo de progéniag Be feijoeiro em Lavras, MG.A
semeadura ocorreu em fevereiro de 2013.

Tratamentos h2 (%) Ty (%0) GS
Progénies (62?’794? 83,0 (8,58;’212)
Progénies de hibridos simples (6%2;3'775) 82,9 (8,8;’%,8)
Progénies de hibridos duplos (6%2;3'795) 83,0 (7,?5223,7)
Progénies do HS1 (672?’24) 87,1 (14,165;26,4)
Progénies do HS2 (367?'33: 77,6 (6,(;;’(]7,9j
Progénies do HS3 (351?’7201 75,0 (412;’6615
Progénies do HS4 (351?'30) 75,0 (7’2”19’1)
Progénies do HD1 (579(;],58) 84,0 (7,;98,6)
Progénies do HD2 (5?1?’716) 81,9 (8,35753,3)

WValores entre paréntesis apresentam os limitegrionf e superior da
herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecédo.
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Tabela 25A. Resumo da analise de variancia dasavwasi padronizadas
arquitetura de plantas e severidade de doencataaimi avaliacdo de
progénies k; de feijoeiro em Patos de Minas, MG.A semeadura
ocorreu em fevereiro de 2013.

Arquitetura de plantas Severidad de

Fonte de Variacéo GL doencas
QM Prob. (>F) QM  Prob. (>F)
Progénies 399 11,5010 <0,01 1,2227 <0,01

Progénies de hibridc 199 4 6676 <001 11167 <001
simples

Progéniesdo HS1 49  1,2199 <0,01 1,3462 <0,01
Progéniesdo HS2 49  1,3428 <0,01 1,1298 <0,05
Progéniesdo HS3 49  1,3043 <0,01 1,1745 <0,05
Progénies do HS4 49 2,0383 <0,01 0,7675 0,5014

Populagbes d 3 141636 <001 1,9145  0,0621
hibridos simples
Progénies de hibridc 149 7 3599 <0,01  1,3346 <001
duplos

Progénies do HD1 99 1,3251 <0,01 1,3154 <0,01
Progénies do HD2 99 1,3037 <0,01 1,3251 <0,01

Populagdes d 1 26035 <005 41733 <005
hibridos duplos

Hibrido Simples vs
Hibrido Duplo 1 4,1817 <0,01 0,0513 0,7974

Erro 399 0,4990 0,7773
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Tabela 26A. Estimativas da herdabilidade (h?), @&dar seletiva (
7,5) € ganho esperado com a selegdo (GS), em poreemid@ média,

considerando a sele¢do das dez melhores prog@ai@sas varidveis

padronizadas arquitetura de plantas e severidadbelecas, obtidas

na avaliacdo de progénieg-Fle feijoeiro em Patos de Minas, MG.A
semeadura ocorreu em fevereiro de 2013.

Arquitetura de plantas Severidade de doencas
Tratamentos Ly Ly
h2 (%) 99  Gs hz2() 99  Gs
(%) (%)

A 66,8 14,2 36,4 7,5
Progenies (60; 731 817 (14,0; 14,32 (23; 48 60.4 (74,76

Progénies d 701 ga, 147 304 g5q 62
hibridos simples (62; 76) ' (14,5;14,8) (11;45) "~ (6,0;6,3)

Progénies d 622 499 129 418 o416 1.0
hibridos duplos (52; 70) 'Y (12,7;13,0) (26; 54) ™ (6,9;7,2)

59,1 9,9 42,3 7,7
(35; 72) 76,9 (9,6;10,1)  (9; 61) 65,0
62,8 79.3 14,5 31,2 559 6,5

Progénies do HS1

Progénies do HS2

(41, 75) (14,2;14,7)  (-9; 53) (6,2; 6,8)
Ani 61,7 9,5 338 7,5
Progénies do HS3 (39: 74) 78,6 ©2.97) (5 55) 58,2 (72.78)
A 75,5 16 0 0
Progénies do HS4 (61; 83 86,9 (15,8;16,3  (-60; 31 0 (-0,3;0,3

Progénies do HD1 62,3 79,0 113 40,9 64,0 8.8

(48; 72 (11,1;11,4  (18;56 (8,5; €0
A 61,7 14,7 41,3 9,1
Progénies do HD2 4772 78,6 (145 149 (1956 64,3 (89 93

WValores entre paréntesis apresentam os limitegrionf e superior da
herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecéo.
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Tabela 27A. Resumo da analise de varidncia dasaveasi padronizadas
produtividade de gréos e tipo de gréo obtida n#ieep@o de progénies
F,7 de feijoeiro em Patos de Minas, MG.A semeadurareaoem
fevereiro de 2013.

Produtividade de gréos Tipo de gréo
QM Prob. (>F) QM  Prob. (>F)

Fonte de Variacéo GL

Progénies 399 1,5955 <0,01 1,8127 <0,01

Progénies de hibridc 149 4 3739 <0,01 19137 <001
simples

Progénies do HS1 49 1,9817 <0,01 1,9621 <0,01
Progénies do HS2 49 1,4548 <0,01 1,8740 <0,01
Progénies do HS3 49 1,0050 <0,01 2,1042 <0,01

Progénies do HS4 49 1,0109 <0,01 1,5467 <0,01
Populagges d 3 20178 <001 46526 <001
hibridos simples

Progénies de hibridc 199 ) g513 <001  1,7064  <0,01
duplos

Progénies do HD1 99 1,4975 <0,01 2,0886 <0,01
Progénies do HD2 99 1,7808 <0,01 1,2988 <0,01

Populagdes d 1 37,8045 <001 472287 <001
hibridos duplos
Hibrido Simplesvs 1 00320 01298 28681 <001
Hibrido Duplo

Erro 399 0,4045 0,1873
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Tabela 28A. Estimativas da herdabilidade (h?), @&dar seletiva (
7,5) € ganho esperado com a selegdo (GS), em poreemid@ média,

considerando a sele¢do das dez melhores prog@ai@sas varidveis
padronizadas produtividade de graos e tipo de goftidas na
avaliagcdo de progénies,Fde feijoeiro em Patos de Minas, MG.A
semeadura ocorreu em fevereiro de 2013.

Produtividade de gréaos Tipo de gréo
Tratamentos T T
h2 (%) 99  Gs hz (%) 99' GS
(%) (%)

. 74,7 20,0 89,7 22,4
Progenle.s (69; 79) 86,4 (19,9;2(02  (87;92 94,7 (22,3;22.)
Progénies d 705 g4 17,0 90,2 g5g 237
hibridos simples (62;77) ™ (16,9;17,2)  (87;92) ™ (23,6;23,8)

Progénies d 77,8 22,5 89,0 21,1
hibridos duplos (72, 82) 88,2 (22,4;22,6) (86;91) 94,4 (20,9; 21,2)

. 79,6 23,1 90,5 24,8
Progénies do HS1 (68; 86) 89,2 (22,8:23,3)  (85;94) 95.1 (24,5; 25,0)

A 72,2 16,0 90,0 21,9
Progénies do HS2 () 850 (10765 (eaen 949 172

ProgéniesdoHs3 298 773 102 911 o555 215

(36; 73) (10,0; 10,4) (86; 94) (21,3; 21,8)

Progénies do HS4 60,0 77,5 13,8 87,9 93,8 21,0

(37, 73) (13,6; 14,0) (81; 92) (20,8; 21,2)
Progénies do HD1 730 g54 157 910 954 225

(63; 80) (15,5; 15,9) (88; 93) (22,3; 22,7)

AN 77,3 23,1 85,6 18,5
Progénies do HD2 (68; 83) 87,9 (22,9; 23,2) (80; 89) 92,5 (18,4;18,7)

Valores entre paréntesis apresentam os limitegsriinf e superior da
herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesionfe superior do ganho
esperado com a selecéo.
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Tabela 29A. Resumo da andlise de varianciz Zobtido na avaliacdo de
progénies k; de feijoeiro em Patos de Minas, MG.A semeadura

ocorreu em fevereiro de 2013.

Fonte de Variagcao GL QM Prob. (>F)
Progénies 399 6,7089 <0,01
Progénies de hibridos simples 199 7,212¢ <0,01

Progénies do HS1 49 8,061z <0,01

Progénies do HS2 49 7,0297 <0,01
Progénies do HS3 49 7,737 <0,01
Progénies do HS4 49 5,011z <0,01
PopulagBes de hibridos simples 3 23,7090 <0,01
Progénies de hibridos duplos 199 6,2331 <0,01
Progénies do HD1 99 6,2831 <0,01
Progénies do HD2 99 6,2440 <0,01
Populagdes de hibridos duplos 1 0,196: 0,764:
Hibrido Simples vs Hibrido Duplo 1 1,188¢ 0,4547
Erro 399 2,1230
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Tabela 30A. Estimativas da herdabilidade (h?), @&dar seletiva (
g1, € ganho esperado com a selecdo (GS), em pogeemtala

média, considerando a selecédo das dez melhoreéniesgpara® z,
obtidas na avaliagdo de progénigs e feijoeiro em Patos de Minas,
MG.A semeadura ocorreu em fevereiro de 2013.

Tratamentos h? (%) 7g (%) GS
Progénies (6(;?}1)1 82,7 (9,0?’3,5)1
Progénies de hibridos simples (672(;)'?7) 84,0 (9,?;’59,8)
Progénies de hibridos duplos (566?'793) 81,2 (8,2;%,3)
Progénies do HS1 (5;3;’52) 85,8 (10’191;’12’4)
Progénies do HS2 (562?'20 83,6 (7,2;}3,9]
Progénies do HS3 (577?’861: 85,2 (7?;’49'2
Progénies do HS4 (3%?';31) 75,9 (4,2;’%’1)
Progénies do HD1 (5%?’55) 81,4 (8,2;19,6)
Progénies do HD2 (5%?’;)5) 81,2 (8,3;’89’3)

Walores entre paréntesis apresentam os limitegrionf e superior da
herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecédo.
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Tabela 31A. Resumo da analise de varidncia dasaveasi padronizadas
arquitetura de plantas e severidade de doencataaimi avaliacdo de
progénies k; de feijoeiro em Lambari, MG.A semeadura ocorreu em
fevereiro de 2013.

Arquitetura de
Fonte de Variacdo GL plantas Severidade de doencgas
QM Prob. (>F) QM Prob. (>F)
Progénies 399 1,3352 <0,01 1,4267 <0,01

Progénies de hibridc 199 1 4940 <001 12714 <001
simples

Progénies do HS1 49 1,2067 <0,01 1,1762 <0,01
Progénies do HS2 49 0,9290 <0,05 0,8139 <0,05
Progénies do HS3 49 1,6147 <0,01 1,2582 <0,01

Progénies do HS4 49 1,7815 <0,01 1,0703 <0,01
Populagges d 3 80958 <001 13,7990 <0,01
hibridos simples

Progénies de hibridc 199 1,1670 <0,01 1,4447 <0,01
duplos

Progénies do HD1 99 1,1368 <0,01 1,4384 <0,01
Progénies do HD2 99 1,1753 <0,01 1,3952 <0,01

Populagbes d 1 33404 <005 69672  <0,01
hibridos duplos
Hibrido Simplesvs
Hibrido Duplo 1 51401 <0,01 28,7360 <0,01

Erro 399 10,6648 0,5733




Tabela 32A. Estimativas da herdabilidade (h?),
7,5) € ganho esperado com a selegdo (GS), em poreemid@ média,

considerando a sele¢do das dez melhores prog@ai@sas varidveis
padronizadas arquitetura de plantas e severidadbelecas, obtidas
na avaliagdo de progénies,;Fde feijoeiro em Lambari, MG.A
semeadura ocorreu em fevereiro de 2013.

90

aciar seletiva (

Arquitetura de plantas

Severidade de doencgas

Tratamentos he (%) :'gr/,:; GS h (%) :('fg/.j; GS
Progénies (359(;)é§) 70,9 (g,g’gg) (5519; ’6% 7.3 (101,8 ,170,8
Progénies do HS1 (f;;l’e%) 67,0 (63;’%4) (2531;%?;) 71,6 (5%?5“18)
Progénies do HS2 (?3{3541) 53,3 (51?;'?5”6) &19562) 54,4 (3’37);31)
Progénies do HS3 (355§}%) 76,7 (101,81;’111,4) (2553‘;1251) 738 (6,2;’3,0)
Progénies do HS4 (512;’775) 79,2 (131,53;'534,0) (15964) 0 (-0.20; 0.2)
Progénies doHD1 415 644 B8 - 801 776 112
Progénies do HD2 (?2?’51) 65,9 (6%;?,0) (fa?%%) 6.8 (111,; ’1%,1)

Valores entre paréntesis apresentam os limitegsriinf e superior da

herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho

esperado

com

a

selecéo.
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Tabela 33A Resumo da andlise de variancia das vedsiapadronizadas
produtividade de gréos e tipo de gréo obtida n#ieep@o de progénies
F,7 de feijoeiro em Lambari, MG.A semeadura ocorreufevereiro

de 2013.
Produtividade de Tipo de gréo
Fonte de Variacado GL graos
QM Prob. (>F) QM Prob. (>F)
Progénies 399 1,4987 <0,01 1,6566 <0,01
Progénies de hibridc 199 1 4597  <0,01 16759  <0,01
simples
Progénies do HS1 49 1,4974 <0,01 1,3178 <0,01

Progénies do HS2 49 1,2468 <0,01 1,2304 <0,01
Progénies do HS3 49 1,5316 <0,01 2,2142 <0,01

Progénies do HS4 49 1,1967 <0,01 1,3323 <0,01
Populagges d 3 81070 <001 11,6211  <0,01
hibridos simples

Progénies de hibridc 199 1 3006 <001 1,6405  <0,01

duplos
Progénies do HD1 99 1,5216 <0,01 1,3717 <0,01
Progénies do HD2 99 0,9953 <0,01 1,1424 <0,01

Populacdes d
hibridos duplos
Hibrido Simplesvs
Hibrido Duplo 1 46,666 <0,01 1,0432 0,0821

Erro 399 0,5013 0,3434

1 96520 <0,01 77,5450 <0,01
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Tabela 34A. Estimativas da herdabilidade (h?), @&dar seletiva (
7,5) € ganho esperado com a selegdo (GS), em poreemid@ média,

considerando a sele¢do das dez melhores prog@ai@sas varidveis
padronizadas produtividade de grdos e tipo de grabsdas na
avaliacdo de progénieg.+de feijoeiro em Lambari, MG.A semeadura
ocorreu em fevereiro de 2013.

Produtividade de graos Tipo de gréo
Tratamentos T T
hz (%) 99 GS hz (%) 99 GS
(%) (%)

A 66,6 15,8 79,3 19,3
Progenies (59; 731 81,6 (15,7; 1602 (75; 83 89,0 (19,2; 19,4
Progénies d 65,9 81 2 15,1 79,5 89 2 19,9
hibridos simples (56; 73) "™ (15,0;15,3) (74; 84) "™ (19,8; 20,0)

Progénies d 61,5 78.4 14,1 79,1 88.9 18,5
hibridos duplos (51; 70) "7 (14,0;14,3) (73;83) ™~ (18,4; 18,6)

66,5 13,4 73,9 17,5
@4v;,77) 81,6 (13,1; 13,6) (59; 82) 86,0 (17,3; 17,7)
59,8 11,8 72,1 14,0
(36; 73) 77,3 (11,6;12,1) (56; 81) 84,9 (13,8; 14,2)
67,2 19,0 84,5 17,9
(48; 78) (18,7;19,2) (75; 89) (17,6; 18,1)
58,1 11,9 74,2 14,6
(34; 72 76,2 (11,6;12,1 (59; 83 86,2 (14,4; 14,8
67,1 81,9 17,7 75,0 86,6 13,6

Progénies do HS1
Progénies do HS2
Progénies do HS3 82,0 91,9
Progénies do HS4

Progénies do HD1

(54,76 (17,6;17.9  (65; 81 (135, 13,8
. 49,6 10,3 69,9 19,8
Progénies do HD2 ;s 70.5 (15505 (s8:78 50 (197:19.

WValores entre paréntesis apresentam os limitegrionf e superior da
herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecéo.
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Tabela 35A. Resumo da andlise de varianciz Zobtido na avaliacdo de
progénies k; de feijoeiro em Lambari, MG.A semeadura ocorreu em

fevereiro de 2013.

Fonte de Variacao GL QM Prob. (>F)
Progénies 399 6,1803 <0,01
Progénies de hibridos simples 199 6,769¢ <(0,01

Progénies do HS1 49 6,0140 <0,01

Progénies do HS2 49 4,2950 <0,01
Progénies do HS3 49 7,201¢ <0,01
Progénies do HS4 49 5577¢ <0,01
Populagdes de hibridos simples 3 71,9677 <0,01
Progénies de hibridos duplos 199 5,019¢ <(0,01
Progénies do HD1 99 4,888¢ <0,01
Progénies do HD2 99 4,7739 <0,01
Populacdes de hibridos duplos 1 42,3941 <0,01
Hibrido Simples vs Hibrido Duplo 1 11¢,773¢ <0,01
Erro 399 1,8457
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Tabela 36A. Estimativas da herdabilidade (h?), @&dar seletiva (
g1, € ganho esperado com a selecdo (GS), em pogeemtala
média, considerando a selecdo das dez melhoreénpesgpara & Z,

obtidas na avaliagdo de progénigs @ie feijoeiro em Lambari, MG.A
semeadura ocorreu em fevereiro de 2013.

Tratamentos h? (%)  7g (%) GS

Progénies (6471?’71511 838 (8,18;’?;,6)
Progénies de hibridos simples (675?'778) 85,3 (8,2;’?3,9)
Progénies de hibridos duplos (5%?'721) 79,5 (7,3;’37,6)
Progénies do HS1 (561?’;’9) 83,3 (7};’%’4)
Progénies do HS2 (3527;'31 75,5 (3;;84’5
Progénies do HS3 (579?’33: 86,2 (7;;’69'2
Progénies do HS4 (4?3?'38) 81,8 (6,;;’4:3,0)
Progénies do HD1 (4%2;’52) 78,9 (612287'2)
Progénies do HD2 (466%’;’1) 78,3 (7;;’%’4)

WValores entre paréntesis apresentam os limitegrionf e superior da
herdabilidade.

2Valores entre paréntesis apresentam os limitesianfe superior do ganho
esperado com a selecédo.



95

Tabela 37A. Resumo da andlise de varidncia conjyp#e a variavel
padronizada arquitetura de plantas, referente Bagfia de progénies
F.s, Fas € F7, em seis ambientes.

Fonte de Variagado GL QM Prob. (>F)
Progénies 399 3,4479 <0,01
Progénies de hibridos simples 199 3,7804 <0,01
Progénies do HS1 49 2,7553 <0,01
Progénies do HS2 49 2,6209 <0,01
Progénies do HS3 49 3,4095 <0,01
Progénies do HS4 49 3,4520 <0,01
Populacdes de hibridos simples 3 50,8844 <0,01
Progénies de hibridos duplos 199 3,0788 <0,01
Progénies do HD1 99 3,0339 <0,01
Progénies do HD2 99 3,1543 <0,01
Popula¢des de hibridos duplos 1 0,0553 0,7726
Hibrido simples vs Hibrido duplo 1 10,7299 <0,01
Progénies x Ambientes 1995 10,9151 <0,01
Progénies de hibridos simples x A 995 0,9267 <0,01
Progénies do HS1 x A 245 1,0313 <0,01
Progénies do HS2 x A 245 0,7826 0,03
Progénies do HS3 x A 245 0,8529 <0,01
Progénies do HS4 x A 245  0,9597 <0,01
Populacdes de hibridos simples x A 15 2,2393 <0,01
Progénies de hibridos duplos x A 995 0,8740 <0,01
Progénies do HD1 x A 495 0,8454 <0,01
Progénies do HD2 x A 495 0,8871 <0,01
Populagdes de hibridos duplos x A 5 2,4062 <0,01
Hibrido simples vs Hibrido duplo x A 5 6,8021 <0,01

Erro 2394 10,6628
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Tabela 38A. Resumo da andlise de varidncia conjyp#e a variavel
padronizada severidade de doencas, referente iagimbe progénies
F.5 Fis € Rz, €m seis ambientes.

Fonte de Variacéo GL QM Prob. (>F)
Progénies 399 2,0617 <0,01
Progénies de hibridos simples 199 2,0654 <0,01
Progénies do HS1 49 2,4672 <0,01
Progénies do HS2 49 1,5262 0,1374
Progénies do HS3 49 1,8239 <0,01
Progénies do HS4 49 2,2137 <0,01
PopulagBes de hibridos simples 3 5,8339 <0,01
Progénies de hibridos duplos 199 1,9827 <0,01
Progénies do HD1 99 2,0794 <0,01
Progénies do HD2 99 1,8363 <0,01
Populagdes de hibridos duplos 1 6,9032 <0,01
Hibrido simples vs Hibrido duplo 1 17,0421 <0,01
Progénies x Ambientes 1995 11,1365 <0,01
Progénies de hibridos simples x A 995 1,2341 <0,01
Progénies do HS1 x A 245 1,0896 <0,01
Progénies do HS2 x 24E 1,217¢ <0,01
Progénies do HS3 x A 245 0,9291 <0,01
Progénies do HS4 x A 245 1,0570 <0,01
Populac@es de hibridos simples x A 15 11,7392 <0,01
Progénies de hibridos duplos x A 995 1,0091 <0,01
Progénies do HD1 x A 495 1,0229 <0,01
Progénies do HD2 x A 495 0,9447 <0,01
Populac@es de hibridos duplos x A 5 6,0249 <0,01
Hibrido simples vs Hibrido duplo x A 5 7,0321 <0,01

Erro 2394 0,7093
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Tabela 39A. Resumo da andlise de varidncia conjy#e a variavel
padronizada produtividade de graos, referente kagéia de progénies
F.5 Fis € Rz, €m seis ambientes.

Fonte de Variacéo GL QM Prob. (>F)
Progénies 399 2,2276 <0,01
Progénies de hibridos simples 199 2,0996 <0,01
Progénies do HS1 49 1,8428 0,0658
Progénies do HS2 49 1,5657 0,0970
Progénies do HS3 49 1,8243 <0,01
Progénies do HS4 49 1,8376 0,0166
Populagées de hibridos simples 3 23,7926  <0,01
Progénies de hibridos duplos 199  2,2500 <0,01
Progénies do HD1 99 2,3692 <0,01
Progénies do HD2 99 1,9542 <0,01
Populacdes de hibridos duplos 1 19,7505 <0,01
Hibrido simples vs Hibrido duplo 1 23,2373  <0,01
Progénies x Ambientes 1995 11,2423 <0,01
Progénies de hibridos simples x A 995  1,2512 <0,01
Progénies do HS1 x A 245  1,3480 <0,01
Progénies do HS2 x A 245  1,1963 <0,01
Progénies do HS3 x A 245  1,1064 <0,01
Progénies do HS4 x A 245 1,1833 <0,01
Populagées de hibridos simples x A 15 4,0397 <0,01
Progénies de hibridos duplos x A 995  1,1933 <0,01
Progénies do HD1 x A 495  1,1696 <0,01
Progénies do HD2 x A 495  1,1398 <0,01
Populacdes de hibridos duplos x A 5 8,8401 <0,01
Hibrido simples vs Hibrido duplo x A 5 9,2316 <0,01

Erro 2394 0,5935
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Tabela 40A. Resumo da andlise de varidncia conjyp#e a variavel
padronizada tipo de gréo, referente a avaliacgwaigénies ks, Fuc €
F..;, em seis ambientes.

Fonte de Variacéo GL QM Prob. (>F)
Progénies 399 3,9513 <0,01
Progénies de hibridos simples 199 3,8232 <0,01
Progénies do HS1 49 4,7865 <0,01
Progénies do HS2 49 2,4740 <0,01
Progénies do HS3 49 3,3343 <0,01
Progénies do HS4 49 2,7261 <0,01
PopulagBes de hibridos simples 3 36,0329 <0,01
Progénies de hibridos duplos 199 4,0017 <0,01
Progénies do HD1 99 3,3170 <0,01
Progénies do HD2 99 3,1543 <0,01
Populagdes de hibridos duplos 1 155,6786 <0,01
Hibrido simples vs Hibrido duplo 1 19,4291 <0,01
Progénies x Ambientes 1995 1,2227 <0,01
Progénies de hibridos simples x A 995 1,3315 <0,01
Progénies do HS1 x A 245 1,6297 <0,01
Progénies do HS2 x A 245 1,0188 <0,01
Progénies do HS3 x A 245 1,4431 <0,01
Progénies do HS4 x A 245 1,0050 <0,01
PopulagBes de hibridos simples x A 15 5,0766 <0,01
Progénies de hibridos duplos x A 995 1,0917 <0,01
Progénies do HD1 x A 495 1,1712 <0,01
Progénies do HD2 x A 495 0,8871 <0,01
Populag@es de hibridos duplos x A 5 13,4853 <0,01
Hibrido simples vs Hibrido duplo x A 5 5,6312 <0,01

Erro 2394 00,3225




