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INTERACAO GENOTIPO x AMBIENTE PARA ATRIBUTOS PRODUTIVOS EM
MANDIOCA

RESUMO GERAL

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) é cultivada em todos os continentes por
sua ampla adaptacdo e importancia socioeconémica. Entretanto, a interacéo
genotipo por ambiente (GxXE) é um desafio para o cultivo e recomendacéo
generalizada de novos gendtipos, principalmente para caracteres complexos
como produtividade de raizes fresca (PTR, t ha™) e teor de matéria seca (DMC,
%). Este estudo objetivou explorar a GxE, estabilidade e adaptabilidade, com
base em estatisticas univariadas e multivariadas. No capitulo 1 a interagcdo GXE
com base nas técnicas AMMI (Additive Main effects and Multiplicative Interaction
analysis), WAASB (média ponderada dos escores absolutos), parametros de
Eberhart e Russel (S3;, R* e RMSE) e ndo paramétricos, permitiu a selegdo
simultanea para alta performance e estabilidade, >32 t ha™* para PTR (BR11-34-
41 e BR11-34-69) e >37% para DMC (BRS Novo Horizonte, BR12-107-002 e
BR11-24-156). No capitulo 2 os indices MPS (mean performance and stability) e
MTMPS (multi-trait, mean performance and stability index) foram utilizados para
selecionar genotipos estaveis e produtivos para sete caracteristicas, a exemplo da
BR11-34-69 e BRS Novo Horizonte para PTR, com base nos parametros SZ;, R* e
RMSE, enquanto, por exemplo os genétipos BR11-34-64 e BR11-34-69 foram
indicados como estaveis (MTMPS = 3.23) e produtivos pelo MTMPS. No capitulo
3, o fator analitico (FA,) foi o que apresentou o melhor ajuste do modelo para
explorar a GxE. Adicionalmente, os graficos de regressao latente dos gendétipos
com maior performance e estabilidade indicaram o clone BR11-34-69 e a BRS
Novo Horizonte (maior coeficiente angular) para PTR e DMC, respectivamente.
Estes resultados representam avancos importantes, na compreensdo da GxE,
possibilitam maior eficiéncia na selecdo e identificacdo de genotipos para o
programa de melhoramento de mandioca.

Palavras chaves: Modelo misto linear, AMMI, GGE, GxE, adaptabilidade, BLUPs.



INTERACTION GENOTYPE X ENVIRONMENT FOR CASSAVA PRODUCTION
ATTRIBUTES

GENERAL ABSTRACT

Cassava (Manihot esculenta Crantz) is produced worldwide due to its extensive
adaptability and socio-economic importance. However, the interaction between the
genotype and the environment (GXE) represents a challenge for cultivation and
general recommendations for new genotypes, mainly for complex traits such as
fresh root yield (FRY, t ha™) and dry matter content in the roots (DMC, %). The
present work had the objective to exploit the GXE, stability and adaptability, based
in univariate and multivariate statistics. In chapter 1, the study of GXE interactions
based on AMMI (Additive Main Effects and Multiplicative Interaction Analysis),
WAASB (Weighted Average of Absolute Scores), Eberhart and Russel parameters
(S3;, R* and RMSE), and non-parametric techniques, allowed the simultaneous
selection for high performance and stability genotypes, >32 t ha™ for FRY (BR11-
34-41 and BR11-34-69) and >37% for DMC (BRS Novo Horizonte, BR12-107-002
and BR11-24-156). In chapter 2, Mean Performance and Stability (MPS) and
Multi-trait Mean Performance and Stability (MTMPS) indexes were used to select
stable and productive genotypes for seven traits, as in example BR11-34-69 and
BRS Novo Horizonte for FRY based in parameters S3;, R*> and RMSE, while,
genotypes such as BR11-34-64 and BR11-34-69 were selected as stable
(MTMPS = 3.23) and productive using MTMPS. In chapter 3, the analytic factor
(FA,) showed the best model fit to exploit GXE. In addition, latent regression
graphics from the genotypes with higher performance and stability pointed to
clones BR11-34-69 and BRS Novo Horizonte (higher angular coefficient) for FRY
and DMC, respectively. These results constitute important progress in the
understanding of GxE, providing higher efficiency for selection and identification of
genotypes for cassava breading programs.

Keywords: Mixed linear model, AMMI, GGE, GXE, adaptability, BLUPs.
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1 REVISAO DE LITERATURA

1.1 Aspectos gerais da mandioca

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) € uma cultura de grande importancia
socioeconbmica, sendo o0 sexto alimento mais produzido no mundo ap0s a cana
de acucar, milho, arroz, soja e batata, milhdes de pessoas em todo mundo
dependem de suas raizes e derivados que é uma O6tima fonte de carboidrato e
possuem bom valor nutricional (CEBALLOS et al., 2015; NJOKU et al., 2015).
Sendo a quarta maior fonte cal6rica, desempenha um importante papel na
seguranca alimentar, sobretudo em paises em desenvolvimento (STAPLETON,
2012; FAO, 2020; CEBALLOS et al., 2021).

A mandioca pertence a familia Euphorbiaceae e do género Manihot,
compreende mais de 100 espécies (HOWELER et al., 2013). Sendo originaria da
América Latina, tem o Brasil como provavel centro de origem e diversidade da
espécie, embora possua adaptacdo a uma ampla faixa de biomas, devido entre
outros fatores ao metabolismo intermediario entre C3 e C4, o que lhe confere
resiliéncia as condi¢cdes adversas do ambiente (ALLEM, 2002; OLSEN, 2004; EI-
SHARKAWY et al., 2007, 2012; CEBALLOS et al., 2020). Esta espécie foi
transferida pelos portugueses para o resto do mundo, particularmente para o
continente Africano, no século XVIII (AKINPELU et al., 2011). Na Africa e América
Latina, a mandioca foi cultivada durante muito tempo por pequenos agricultores, o
que resultou em um grande numero de variedades locais com alta diversidade
genética (EL-SHARKAWY, 2012). Estudos visando esclarecer a origem desta
espécie concluiram gque a mandioca foi domesticada a partir de uma subespécie
de Manihot, M. esculenta ssp. flabellifolia, possivelmente originaria do sul da
Amazonia e ancestral da espécie cultivada (ALLEN, 2002; OLSEN, 2004).

Por ser uma espécie amplamente cultivada em praticamente todos os
continentes, existem diversos fatores ambientais que influenciam na produtividade
e rentabilidade da cultura (Figura 1). Portanto, de modo geral, o sucesso da
producao agricola depende de como se explora de forma favoravel o componente
genético dos fatores ambientais, alvo do programa de melhoramento genético da
cultura. Segundo a FAO (2020), cerca de 100 paises, em areas localizadas nas
latitudes de 30°N e 30°S, entre zonas semiaridas a ecoldgicas Umidas, produzem

e comercializam a mandioca, com rendimento acima de 25 t ha'. No entanto,



70% da producéo global de mandioca séo cultivadas por pequenos agricultores,
cuja producdo mundial € de 302,66 milhdes de toneladas, com uma area cultivada
de 28,24 milhdes de hectares. A Nigéria, Tailandia, Indonésia e Brasil sdo os
quatros maiores produtores mundiais de raizes frescas, com producéo de 60,00;
28,99; 18,30 e 18,20 milhdes de toneladas, respectivamente (EL-SHARKAWY,
2012; OKOGBENIN et al., 2013; FAOSTAT, 2020).
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Figura 1. Rendimentos de mandioca em toneladas por hectare, com destaque
para os paises com maior producdo no mundo (Fonte: Fundacdo das Nacdes

Unidas para Alimentacéo e Agricultura — FAO, 2022)

No Brasil, o estado do Paré lidera o ranking nacional na producéo de raizes
com participacdo de 20,02%, seguido pelo Parand 17,68%, S&o Paulo 7,29%,
Amazonas 6,48%, Acre 5,23% e Bahia com 4,89%, portanto estes estados
somam 61,59% do volume produzido no pais. A maior parte da producao
brasileira é destinada ao mercado interno, com menos de 0,5% da producao
destinada a exportagéo (IBGE, 2021).

De modo geral, a baixa produtividade nacional deve-se a fatores limitantes
como baixa fertilidade dos solos utilizados no plantio da mandioca, material
propagativo com baixa qualidade, variedades pouco produtivas e/ou mal

adaptadas a regido e baixo nivel tecnoldgico dos sistemas produtivos (CARDOSO



et al., 2013). Portanto, o melhoramento genético da espécie leva em consideracéo
todos esses fatores, a fim de recomendar novos genoétipos com maior rendimento
e que atenda as exigéncias do sistema produtivo.

A mandioca é uma espécie bastante versatil, cujas raizes servem tanto para
0 consumo in natura, quanto para o processamento. A mandioca mansa (< 100
ppm de compostos cianogénicos) pode ser consumida por humanos e animais,
enquanto que a mandioca brava (> 100 ppm de compostos cianogénicos) é
utilizada apés processamento industrial, sobretudo na fabricacdo de farinha e
extracdo de amido. Os principais glicosideos cianogénicos sdo a linamarina e
lotaustralina (0.85% e 0.15%, respectivamente) sdo 0S responsaveis pela
toxicidade na planta (CEBALLOS et al., 2004).

As raizes de mandioca possuem em média 33.6% de teor de matéria seca,
dos quais 84.5% correspondem ao amido que é o principal produto comercial. A
mandioca é a segunda fonte mais importante de amido no mundo, o que lhe
confere um grande potencial para o comércio internacional e estimulo ao
desenvolvimento agroindustrial dos principais paises produtores (STAPLETON et
al., 2012; CEBALLOS et al., 2015). A partir da fécula de mandioca nativa ou
modificada, indmeros produtos industriais sdo produzidos nas industrias de papel,
quimica, téxtil, alimenticia, farmacéutica, biopolimeros, racdo animal, aclcar e
biocombustiveis (VILPOUX, 2008).

Atualmente existem boas perspectivas de expansédo da cultura da mandioca
para atendimento de mercados tradicionais e mesmo mercados atualmente
ocupados pelo amido de milho. Entretanto, para isso, sera preciso modernizar sua
cadeia por meio da adocao de tecnologias que permitam maior mecanizagao das
lavouras e consequente reducdo da mao de obra necessaria para os diversos
tratos culturais, bem como desenvolvimento de cultivares mais modernas, que
atendam as exigéncias de plantios e colheitas mecanizadas, bem como
produtividades de raizes e amido, que possam ser competitivas em relacdo ao
milho. Especificamente neste Ultimo aspecto, 0 melhoramento precisara atuar ndo
somente em caracteristicas primarias como produtividade de raizes e amido, mas
também em caracteristicas, a exemplo do porte da planta, cobertura vegetal e
indice de colheita, que, em muitas situacbes tém sidos tratados como

secundarias.



1.2 Melhoramento genético para desenvolvimento de novas variedades

A mandioca (2n = 36) € uma espécie mondica, que apresenta alogamia,
embora a propagacdo comercial seja feita de forma vegetativa. A espécie possui
rara apomixia, com flores femininas abrindo 10 a 14 dias antes das masculinas
(dicogamia), caracteristicas que dificultam a autofecundacdo (JENNINGS e
IGLESIAS 2002; CEBALLOS et al., 2017). Além disso, portanto, como muitas das
caracteristicas sob selecdo possuem herang¢a quantitativa, as quais possuem forte
influéncia ambiental, os métodos de selecdo levam em consideracdo a
complexidade da heranca das caracteristicas (CEBALLOS et al., 2012; WOLFE et
al.,, 2017), por exemplo, para a produtividade de raizes frescas com
predominancia de acdo genética ndo aditiva, devendo-se aplicar métodos
baseados em selecédo fenotipica recorrente ou ainda explorar de forma simultanea
os efeitos heteréticos pelo cruzamento entre pools genéticos distintos
(TUMUHIMBISE et al., 2014). Por outro lado, para o teor de matéria seca das
raizes, com predominancia de efeitos aditivos € possivel utilizar métodos mais
simples de selecdo fenotipica, dada sua alta capacidade preditiva e menor
influéncia ambiental (WOLFE et al., 2016; ANDRADE et al., 2019).

A selecédo de genotipos de alto desempenho para varias caracteristicas € um
processo oneroso e complexo, o que faz com que os ganhos genéticos para
diversas caracteristicas simultaneas sejam de dificil obtenc&o. Por outro lado, a
selecdo truncada para uma Unica caracteristica agronémica por etapa, embora
mais simples, pode aumentar o tempo de obtencdo de variedades melhoradas,
além de reduzir outras caracteristicas desejaveis considerando as possiveis
correlagdes genéticas negativas (VAN EEUWIJK et al., 2016; OLIVOTO et al.,
2019a).

A variabilidade genética para as principais caracteristicas de interesse
agrondmico é obtida nos bancos de germoplasma de mandioca (BAG), seja para
tolerancia ao déficit hidrico, pragas e doencas, propriedade do amido e
caracterizagdo morfoagronébmicas (Figura 2). Mais recentemente novas
abordagens para obtencdo de variedades produtivas tém sido propostas e
utilizadas na cultura da mandioca, a exemplo da selecdo gendmica, que tem
gerado um impacto positivo para o aumento da produtividade com reducédo do

tempo de selecdo, com maiores chances de ganhos genéticos na cultura frente as



demandas do mercado de processamento e de consumo fresco (CEBALLOS et
al., 2004, 2020; WOLF et al.,, 2017; OLIVEIRA et al., 2018; ANDRADE et al.,
2019).
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Figura 2. Etapas importantes do programa de melhoramento de mandioca
(Manihot esculenta Crantz). A: fruto do tipo capsula; B: sementes botanicas; C:
seedlings produzidos em casa de vegetacdo; D: ensaios de avaliacdo de campo;
E-F: variabilidade de folhas e manivas, respectivamente; G: raizes de diferentes
variedades de mandioca; H-l: raizes processadas e amido de mandioca,

respectivamente. Fonte: Cinara Fernanda Garcia Morales.

De modo geral, sdo necesséarios de 8 a 10 anos para a obtencdo de uma
nova cultivar de mandioca por ciclo de selecéo fenotipica recorrente (Figura 3)
(OLIVEIRA et al., 2012; WOLFE et al., 2016). As principais etapas do programa
de melhoramento genético sdo: i) cruzamentos para obtencdo das progénies; ii)
obtencdo de seedlings em casa de vegetagdo e transplantio para campo iii)
ensaios de avaliacdo clonal (CET), primeira etapa de avaliacdo agrondmica,
caracterizado por poucos ambientes e um elevado numero de plantas (> 1000

clones); iv) ensaio preliminar de producéo (PYT), representado por 2-3 repeticdes



de campo, numero menor de plantas na parcela (1 linha com 6-8 plantas) e 1-2
locais de avaliacéo; v) ensaios de avancado de producédo (AYT), 3 repeticOes de
campo, parcelas maiores (4 linhas 16-24 plantas), 3-5 locais de avaliacéo; v)
ensaios de uniforme de producédo (UYT), 3-4 repeticoes de campo, parcelas
maiores (4-6 linhas 40-60 plantas), 8-12 locais de avaliacdo; e ensaios de valor de
cultivo e uso (VCU), sao considerados no final do melhoramento, com testes em
multi-ambientes e em varios anos para avaliar a GXE, com os clones a serem
recomendados para expansdo do cultivo, juntamente com as testemunhas locais,

geralmente em parceria com agricultores, cooperativas e agroindustrias.

Ensaio Ensaio Ensaio
Clonal- CET Preliminar-PYT avangado- AYT

[ Mudas - F1-Seedings |

Ensaio
Regional

Ensaio
Uniforme- UYT

E 4

Variedade
Selecionada

@

5 4

b

=

] CRUZAMENTO ENTRE PARENTAIS \

Figura 3. Etapas basicas de um programa de melhoramento genético de
mandioca: obtencdo de sementes oriundas de cruzamento, seedlings (plantas F;
oriundas das sementes). A primeira avaliacdo ocorre nos ensaios CET (ensaio de
avaliacao clonal), seguido por ensaio preliminar (PYT) e avancado de producéo
(AYT), ensaios uniformes de producdo em multi-ambientes (UYT). Fonte: Juraci

Souza Sampaio Filho.

1.3 Interacao genotipo x ambiente (GXE) em mandioca

O melhoramento genético € uma das areas de pesquisa com altas taxa de
retorno dos investimentos (OLIVEIRA et al., 2012). Entretanto, existem enormes
desafios na identificacéo e selecdo de cultivares melhoradas, em virtude da alta
influéncia ambiental na expressdo de caracteres quantitativos, a exemplo da
produtividade de raizes e teor de matéria seca. Portanto, embora a mandioca seja

bastante resiliente e amplamente cultivada em diversas condigcbes ambientais,



sua adaptabilidade geralmente é restrita em funcdo da interacdo genotipo X
ambiente (GXE), processo de ocorréncia natural e que possibilita a adaptacéo da
espécie a ambientes especificos (EGESI et al., 2007).

Desde a década de 20, o interesse no entendimento da interacdo GXE é
crescente. Enquanto melhoristas tentam explorar os efeitos da interacdo GxE, 0s
geneticistas buscam entender a natureza e as causas relacionadas a este
fendmeno, destacando a influéncia dos genes relacionados para o caractere em
estudo. Com o avanco metodologico e computacional uma série de modelos
estatisticos foi elaborada para explorar, descrever, compreender e prever o
padrdao do fenbmeno da interacdo GxXE (YAN e KANG, 2003; HONGYU et al.,
2014). As causas da interacdo GxXE tém sido atribuidas a fatores fisiologicos e
bioguimicos (bidticos), além de fatores abioticos associados a efeitos préprios de
cada genatipo cultivado (MALOSETTI et al., 2013). Por outro lado, a sensibilidade
do gendtipo aos efeitos ambientais estd condicionada a estrutura genética da
populacdo (naturais e/ou domesticadas), sendo defendido que populagbes
naturais interagem menos com o ambiente e, portanto, sdo mais estaveis quando
comparado as domesticadas resultantes do processo de selecdo (ALLARD;
BRADSHAW, 1964; TORRES, 1988).

Para GAUCH e ZOBEL (1996) a interacdo GxE ocorre quando a
contribuicdo dos alelos dos diferentes genes que controlam o carater ou o nivel de
expressdo dos mesmos ndo é coincidente entre os ambientes, isso porque a
expressdo dos genes é influenciada e/ou regulada pelo ambiente. A interacéo
GxE resulta em heterogeneidade de variancia genética nos diferentes ambientes,
considerando que ambientes com caracteristicas similares, tendem a induzir
respostas correspondentes nos genotipos, resultando em fortes correlagbes
genéticas (MALOSETTI et al., 2013).

Deste modo, na fase final do programa de melhoramento genético (ensaios
UYT) os gendtipos com caracteristicas mais proximas para atendimento dos
usuarios finais, sao testados em ensaios METs (teste em multi-ambientes). Os
METs possibilitam explorar e quantificar o desempenho dos genoétipos
considerando a interacdo GXE, e com isso selecionar o conjunto de genadtipos que
apresentem maior adaptabilidade e estabilidade de rendimento nos diferentes

ambientes de cultivo. Nesse caso, o fen6tipo de uma planta é o somatério de uma



cascata de interacdes genéticas (genotipo, habilidades de captura e conversao de
estimulos, determinadas por sua constituicdo genética) e ambientais que depende
das condi¢Bes climaticas, ano de cultivo, fatores bibticos (fatores imprevisiveis),
além da irrigacdo, adubacao, tipos de solo (fatores previsiveis), ou a combinacéo
destes fatores (estimulos ambientais), que refletem no desempenho final dos
genotipos (MALOSETTI et al., 2013). Portanto, para quantificar a proporcédo de
cada fator relacionado, deve-se avaliar o0 gendtipo em varios ambientes, obtendo
assim a proporcéo da variacdo que corresponde a interacdo GXE, o que permite
explorar seus efeitos benéficos.

A interagdo GXE do tipo crossover é a mais critica para o melhorista, pois
sugere a existéncia de cultivares com adaptacfes especificas a determinados
ambientes, o que limita a recomendacdo do gendtipo para ambientes
generalizados (Figura 4E) e minimiza a magnitude da associacdo entre os valores
fenotipicos e genotipicos, dado a mudanca na classificagdo dos genotipos
(ALWALA et al., 2010). Por outro lado, a interacdo pode ser simples non-
crossover, quando ha apenas expansao ou contracdo da escala, sem mudanca
de classificacdo dos genotipos (Figura 4C-D). O gendtipo pode apresentar ainda
plasticidade, caracterizado pela resposta as mudancas ambientais, adaptando-se
para ajustar-se as variagcfes ambientais (Figura 4B-E) e nenhuma interacdo nem
plasticidade (Figura 4A).

Performance Fenotipica

Qualidade ambiental
Gendtipo 1 — Gendtipo 2 Genotipo 3 —
Figura 4. Tipos de reacdo de trés gendtipos que ilustram varias formas de
plasticidade e interagdo gendtipo x ambiente (GxE). Nenhuma plasticidade em (A)
versus plasticidade em (B-E), nenhuma GXE em (A-B) e varias formas de GXE em
(C-E). Adaptado de Malosetti et al., (2013).



Para a deteccdo da interacdo GxXE é necessario que diferentes genotipos
(usualmente =210 gendtipos e =3 ambientes com caracteristicas distintivas -
Ceballos et al., 2012) sejam testados em dois ou mais ambientes contrastantes,
para que 0s parametros genéticos sejam compreendidos. Por ser de propagacao
clonal, pode-se isolar o efeito genético do efeito ambiental em ensaios METs de
mandioca. InformacBes sobre a adaptabilidade e estabilidade dos genotipos
podem assim ser obtidas com base nas analises da interacdo GxXE (BOSE et al.,
2014).

O termo estabilidade € utilizado para descrever o desempenho constante,
com minima variacdo, independente das alteracbes das condicbes ambientais
atuantes, ou que estas alteragbes tenham efeito minimo, enquanto que a
adaptabilidade compreende a capacidade do gendtipo de responder de forma
positiva as melhorias no ambiente (FINLAY; WILKINSON, 1963; EBERHART,;
RUSSEL, 1966; FLORES et al., 1998). Entender a capacidade do gendtipo em
assimilar vantajosamente os estimulos ambientais (adaptabilidade) e manter o
rendimento em ambientes diversos (estabilidade) pode contribuir para uma
avaliacdo mais precisa dos genétipos nos ensaios METS.

A fim de orientar o melhorista na conducéo de experimentos e na indicacao
dos gendtipos, pode-se classificar a estabilidade, em estética, isto €, os genoétipos
mantém um rendimento consistente entre os ambientes havendo pequena
variancia (também denominada de biologica), que resulta na baixa resposta a
estimulos ambientais. Por outro lado, a estabilidade dindmica, os gendétipos
respondem as melhorias ambientais, denominado de estabilidade agronémica, em
que o0s genodtipos acompanham a melhoria nas condicbes ambientais
(BECKER,1988). Atualmente, existem varios métodos para explorar os efeitos
positivos da interagcdo GxE e na captura de informagdes importantes para a
selecdo de material superior e estavel, permitindo assim, a exploracéo e avaliagao

da estabilidade e adaptabilidade dos gendtipos ao ambiente de cultivo.

1.4 Métodos de andlise da interacdo GxE com base em modelos
parameétricos e ndo parametricos
Os métodos estatisticos possibilitam a estratificacdo do efeito genotipico

(fator intrinseco), ambiental (fator extrinseco) e da interacdo GXE, o que permite
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identificar o desempenho agronémico do genotipo, bem como sua estabilidade e
adaptabilidade de modo a orientar os trabalhos de selecdo e melhoramento. A
escolha do método de analise dessa interacdo depende dos dados experimentais
(balanceados ou ndo balanceados) e do objetivo do melhoramento (visando o
proximo ciclo reprodutivo ou para selecionar individuos superiores para serem
utilizados como nova cultivar). Os métodos estatisticos para estudo da interacao

GxE mais amplamente utilizados séo descritos a seguir.

1.4.1 Métodos baseados em regressao linear

Um dos primeiros métodos utilizados no estudo da interacdo GXE é o
proposto por Mooers (1921). Normalmente, este método antecede a analise de
variancia (ANOVA), e baseia-se na comparacdo do desempenho do gendtipo ao
um indice ambiental, estimado a partir da média geral do gendtipo em varios
ambientes. Posteriormente, Yates & Cochran (1938) introduziram a ideia da
regressao linear para avaliar a estabilidade dos gendtipos sobre o rendimento
médio ambiental. Finlay e Wilkinson (1963) ampliaram a proposta da regressao
linear considerando os coeficientes de regresséo linear (fi) como uma medida de
estabilidade. Segundo esses autores, genoétipos mais estaveis apresentam pi = 1,
enquanto gendtipos com Bi>1 e Bi<1l possuem adaptabilidade para ambientes
favoraveis e desfavoraveis, respectivamente.

A popularizacdo do modelo de regressdo ocorreu apés a proposta de
Eberhart e Russell (1966), que enfatizaram a necessidade de considerar o
componente linear, dado pelo coeficiente de determinacdo da regressdo (R?) e 0s
componentes ndo lineares, como desvio de regresséo (S3;), e raiz quadrada do

- - : Ty Yy—sVithi 58D ¢
erro quadratico médio RMSE, descritos pelos modelos: §2; == "%57_ &%

s—2 r

Z?=1(0i_Pi)z

n

R? -3 (v,-7)(,-7.)/5(,-7.) e RMSE = Valores S, e RMSE

préximos de zero e R? proximo a 1, séo tipicos de gendtipos estaveis, embora um
genotipo ideal também precise apresentar alta performance agrondémica. Mais
tarde, Verma et al. (1978) propuseram a regressado bissegmentada, que prevé a
estimativa de duas retas de regressdao, uma abrangendo o0s ambientes
desfavoraveis e a outra os ambientes favoraveis. A estabilidade e adaptabilidade

média sdo representadas pelo parametro S,;, enquanto a resposta linear aos
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ambientes desfavoraveis por f4;, € a resposta linear aos ambientes favoraveis por
B1i + B2i.- Se By; for baixo e By; + B,; for alto, isso significa que o gendtipo ndo é
afetado pela reducdo da qualidade ambiental, mas responsivo em condi¢cdes
ambientais mais favoraveis.

Apesar do uso generalizado, a regressédo linear apresenta algumas
limitacdes, sobretudo pelo fato de haver pontos extremos em razao do processo
de estimacado, o que geralmente néo reflete a verdadeira relacdo entre a variacédo
ambiental e a resposta genotipica, e ainda superestimar ou subestimar a

adaptabilidade, levando a obtencdo de estimativas pouco confiaveis.

1.4.2 Métodos baseados na analise de variancia

Descrito inicialmente por Plaisted & Peterson (1959), os métodos baseados
em ANOVA (andlise de variancia) consideram estaveis 0s genétipos que possuem
a menor soma de quadrado médio entre ambientes, enquanto que a ANOVA entre
0s pares de genoétipos estimam a contribuicdo de cada genoétipo para a interacéo
GxE. No método de Wricke (1962), o parametro denominado ecovaléncia (Wi) é
descrito por Wi = Yk_,(V;; - Y - ¥, + Z..)Z, onde: Yij é a média do genétipo i no
ambiente j; Yi é a média do genotipo i em todos os ambientes; Yj € a média do
ambiente j para todos os gendtipos e Y € a média geral. O indice Wi estima a
contribuicdo de cada gendtipo para a interacdo GxXE, por meio da decomposicéo
da soma dos quadrados da interacdo GxE, sendo que quanto mais préximo de
zero, mais estavel é a cultivar. A limitacdo do modelo esta na falta de precisédo na
estimativa da estabilidade, pois a auséncia de informacdes referente aos
ambientes de teste e direcionamento da resposta dos cultivares frente a variacao
ambiental pode ser aplicado para poucos ambientes (CRUZ e REGAZZI, 1997).

Shukla (1972) modificou a ecovaléncia, a fim de dar uma estimativa
imparcial da interacdo GxE, que ele chamou de "estabilidade de variagdo”, ou
seja, a soma da variacao dentro (g,) e entre ambientes (o;) como 0 componente
de variancia de cada genétipo nos ambientes testados. O autor recomendou a
remocado da heterogeneidade da interacdo GXE com base na covariancia, de
modo que a variancia da estabilidade residual pode ser determinada para cada
gendtipo (S?) e testada sua significancia. Assim, as menores magnitudes de S?

correspondem as maiores estabilidades.
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Annicchiarico (1992) desenvolveu o indice de confianga a um nivel a de
confianca, de acordo com o desvio padrdo entre as médias percentuais dos
ambientes para quantificar a estabilidade e adaptabilidade do gendtipo com base
no modelo: Iig = Yig —Z,_4 (cig) para ambiente geral; Iif = Yif — Z,_, (oif) para
ambientes favoraveis; e Iif = Yif — Z,_,) (cif) para ambientes desfavoraveis.

Os métodos que utilizam a ANOVA tém algumas vantagens, dada a
simplicidade da técnica em ajustar o modelo e estimar os efeitos de ambiente
dentro de cada gendtipo. Geralmente a ANOVA é recomendada quando se dispbe
de dados balanceados com homogeneidade de varidncia. Por outro lado, possui
limitacdes em explorar a interacdo GXE quando o niumero de gendtipos/ambientes
for alto, além de nado ser tdo informativo quanto as interacfes especificas com
ambientes. Além disso, gendtipos identificados pela ANOVA com minima variacdo
(estavel) entre ambientes tendem a ser menos produtivos (CRUZ e REGAZZI,
1997).

1.4.3 Métodos baseados em analise multivariada

Entre as analises paramétricas, as técnicas multivariadas possuem
capacidade de captar maior parte da interacdo GXE, e ainda ser mais flexivel ao
conjunto de dados e de facil compreensdo. Dentre as abordagens mais
conhecidas, a técnica AMMI (Additive Main Effects and Multiplicative Interaction)
combina as técnicas (ANOVA) e (PCA) (analises de componentes principais) em
um uanico modelo assim como o GGE (Genotype main effects plus Genotype X
environment interaction effects), que particiona os efeitos da estrutura da
interacdo GXE em eixos de componentes principais interativos (IPCAs), embora
este Ultimo método utilize o modelo de regressao de local que permite isolar os
efeitos ambientais (YAN; HUNT, 2001). Ambos séo largamente utilizados, para
identificar padréo na analise da interacdo GxE.

Uma das bases dos métodos multivariados é a PCA que utiliza da técnica
DVS (decomposicdo por valor singular) para reduzir em poucos vetores
explicativos a interagcdo multiplicativa da soma dos quadrados da interacdo GxE
de uma matriz (n x m), além de reduzir o residuo associado a ruidos do modelo
(SQcxe), de forma a aumentar a precisdo do modelo (GAUCH; ZOBEL, 1992,
2013; DUARTE; VENCOVSKY, 1999; MALOSETTI et al., 2013). A ideia é
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considerar a interacdo GXE como termo multiplicativo (por ser mais realista com
sentido biologico dos ensaios METS) e os outros efeitos aditivos (genotipos e
ambientes).

O modelo AMMI € centrado no genodtipo: z;; = u+ a; + 7 + Tje_, Le@ikTjk + pij €45
onde: z;; € o rendimento médio do genotipo i (1, 2, ... n) no ambiente j (1,2....n); u
é a media geral; a; é o efeito principal de genotipo (linha); z; € o efeito principal de
ambiente (coluna); A, € o valor singular para o eixo do componente principal da
interacdo GxE (IPCA), de modo a explicar a interacdo dos dados; a;; € 0 i-ésimo
elemento do k-eésimo autovetor; 7 € 0 j-€simo elemento do k-ésimo autovetor; p;;
residuo, se nem todos os IPCA forem usados, onde p <min(g—1;e—1).

g;j residuo para o genotipo i no ambiente j que ndo € explicada pelo modelo. A

analise AMMI, é utilizada tanto para a identificacdo de gendtipos que apresentem
alta produtividade, desejavel nos programas de melhoramento genético, quanto a
adaptabilidade e estabilidade do gendtipo, importante para a recomendacao de
novas cultivar para ambientes especificos com base no zoneamento agronémico.
Diferentemente do AMMI, o método GGE nao separa o efeito de gendtipo da
interacdo GxE, dado o valor agregado G + GXE, e com isso é possivel captar a
variacao genética total e ndo parte da interacdo GxE. Além disso, o0 GGE permite
identificar o desempenho dos melhores gendtipos e grupos heteréticos com
possibilidade de uso de diferentes tipos de representacdo grafica (biplots), a
exemplo do Which-won-where, que permite a visualizacdo de mega-ambientes
(YAN, 2010). O modelo GGE ¢ centrado no ambiente: Y;; = u + a; + ; + ¢y + &,
onde: ¢;; € o efeito da interagdo entre o gendtipo i (linha) pelo ambiente j (coluna),

obtido por DVS (decomposicao por valor singular), para entender o efeito de um
fator na presenca do outro; e ¢;; € o termo de erro do modelo.

O GGE permite avaliar a capacidade de discriminacédo dos genétipos e ainda
representar os ambientes de teste (tendo como referéncia a coordenada média do
ambiente - AEC), ao avaliar o angulo, sentido e tamanho dos vetores. A distancia
entre o vetor do gendtipo e sua projecdo da AEC identifica a magnitude da
estabilidade. Vetor longo é tipico de gendtipos/ambientes mais instaveis, com
GxE significativa, enquanto angulo <90° indica alta correlagdo entre
genotipos/ambientes. A presenca de genoétipos/ambientes no mesmo setor

demonstra interagdo positiva, 0 que permite explorar gendétipos que possuem
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adaptacdo ampla ou especifica a determinados ambientes ou grupos de
ambientes. Menor angulo com a AEC denota ambientes representativos,
enquanto angulos maiores indicam ambientes mais discriminativos (YAN et al.,
2016).

Tanto AMMI quanto GGE possuem capacidade de produzir biplots,
ferramentas graficas que permitem a visualizacdo rapida e completa de padrdes
da interacdo GXE, e definicbes de zonas agrondmicas, que permitem identificar
adaptacdes especificas entre gendtipos e ambientes. Embora somente o GGE
apresente capacidade discriminativa e representatividade de
genadtipos/ambientes, dada a propriedade matematica de produtos entre vetores
(GAUCH; ZOBEL, 1992, 2013). No entanto, estes métodos requerem aditividade,
homogeneidade de variancia e independéncia de residuos, para aumentar a
precisdo do modelo, além de aceitar apenas efeito fixo na estimativa dos
componentes de variancia, portanto carecem de modelo linear de efeito misto

(LMM), importante para estudo da interacdo GxE.

1.4.4 Métodos baseados em modelos mistos lineares

Para superar os fatores limitantes supracitados e ainda permitir que alguns
efeitos do modelo sejam considerados aleatérios (genétipos / ambientes /
interacdo GXE), abordar heterogeneidade de variancia, bem como covariancia
genotipica e residual, além de incorporar informacdes de parentesco por meio de
matrizes de covariancia de efeitos genéticos aleatorios foi proposto o modelo
linear misto (HENDERSON, 1950; 1976; THOMPSON, 1973). Os modelos mistos
permitem considerar erros correlacionados dentro de locais; a estabilidade e a
adaptabilidade na selecdo dos melhores gendétipos; pode ser aplicado a qualquer
namero de ambientes; e ainda fornecer valores genéticos descontados sua
instabilidade.

O modelo permite estimar a performance agrondmica da caracteristica em
estudo, além da adaptabilidade e estabilidade (de valores genotipicos preditos) a
partir de qualquer conjunto de dados. O procedimento REML (Restricted
maximum likelihood), permite estimar e testar os componentes de variancia com
baixo viés, aléem de possibilitar a modelagem da interacdo GXE em termos de

varidncia e covariancia genética entre ambientes, e obter correlagbes
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heterogéneas entre ambientes, que pode ser desejavel ao analisar ambientes que
diferem fortemente entre si. Além disso, sdo estimados os BLUP (Best Linear
Unbiased Prediction), melhor preditor linear ndo viesado que estima o valor
genotipico dos gendtipos (RESENDE, 2007).

Trés indices para quantificar a interacdo GXE desenvolvidos por Resende

(2004) tém sido amplamente utilizados para estudo da interacdo GXE: i) média

harmonica dos valores genotipicos (HMGV) descrito como HMGV = E/ Zfﬂﬁ,

ij
na qual Gv;; € o valor genotipico (BLUP) para o i-ésimo gendtipo no j-ésimo
ambiente e E € o numero de ambientes de teste. Os valores MHVG referem-se a
escala (unidade) da variavel analisada e quanto menor o desvio padrao, maior a
média harmbnica que o gendtipo tera entre os ambientes; ii) o desempenho
relativo dos valores genotipicos RPGV = %Zfﬂ Gv;;/u;, em que u; € a média

geral para cada local j, que considera o valor da performance da caracteristica no
calculo, e gquantifica a adaptabilidade, pois o gendétipo selecionado tende a
responder as melhorias ambientais; iii) média harmdnica do desempenho relativo

dos valores genotipicos, para a selecdo simultanea € dado por. MHRPGV =
1vE
¥

O indice WAASB (Weighted Average of Absolute Scores) proposto por

1
Gvij/uj

Olivoto et al. (2019a), permite substituir os valores do IPCAL pelos valores do
WAASB e de forma flexivel escolher se os efeitos (gendtipos/ambientes) séo

aleatérios ou fixos, 0 que permite selecdo simultinea para a estabilidade e
[IPCA;jy x EPk]

performance. O modelo WAASB é determinado por WAASB; = Yr_, ST
k=1""k

em que IPCA;, € o escore do i-ésimo gendtipo no k-ésimo eixo do componente
principal da interacdo (IPCA); e EP, é a variancia explicada do k-ésimo IPCA para
k=1,2,.,p, ao considerar p = min(g-1; e-1). O WAASB permite utilizar todos os
componentes principais (PCs) na quantificacdo da variancia genética dos dados,
a fim de explorar a estabilidade e adaptabilidade dos genétipos, além de
possibilitar a escolha dos pesos econémicos ao ponderar entre performance e
estabilidade de acordo com o interesse do pesquisador. Essa técnica combina as

caracteristicas do modelo AMMI e BLUP, o que sugere maior confiabilidade e
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eficiéncia para explorar a interacdo GxE, com possibilidade de expressar os

resultados via biplot.

1.4.5 Métodos baseados em modelo misto multiplicativo de fator analitico
(FAMM)

Modelos de componente de variancia simples, muitas das vezes néo
respondem as complexidades das variacdes existentes na interacdo GxE. Por
isso, alguns autores tém utilizado abordagens mais flexiveis via modelos mistos, a
exemplo do fator analitico multiplicativo misto (FAMM) (PIEPHO, 1997, 1998;
KELLY et al., 2007). SMITH et al., (2001b) apresentaram uma classe geral desta
abordagem de modelos analiticos multiplicativos (FA) que estima a
heterogeneidade da variancia da interagcdo GxE.

Algumas vantagens do modelo FA em comparacdo com outros modelos de
analise de estabilidade s&o: i) permitir de forma parcimoniosa e flexivel, estimar
as variancias e covariancias existentes nos ensaios de GxXE, com bom ajuste dos
modelo; ii) possibilidade de inserir informacdes de parentesco por meio de
matrizes de covariancia de efeitos genéticos aleatorios; iii) estimativa dos
coeficientes  genotipicos e ambientais (cargas e escores fatoriais,
respectivamente); iv) estimar o efeito dos gendtipos correlacionados entre o0s
ensaios com base nos BLUPSs; v) verificar a presenca de heterogeneidade de
variancia residuais de experimentos ndo ortogonais; vi) estimar a matriz de VCOV
(matriz da variancia e covariancia genética) do tipo nao estruturada, com poucos
parametros de varidncia, mesmo para um numero elevado de
gendtipos/ambientes; vii) combinar em um Unico modelo, regressdo mdltipla e
analise de componentes principais; e viii) permitir alto ajuste da interacdo GxE
mesmo com dados desbalanceados; viiii) selecionar clones para ambientes nao
testados (SMITH et al., 2005; BERNARDO, 2020; OLIVEIRA et al., 2020).

O modelo FA, considera as variancias e todas as possiveis covariancias dos
efeitos aleatérios entre os pares de ambientes, com base no modelo misto:
y=ul,+Xr + Z;b.r+2Z,9 + €jk; em que yé o vetor (nx1) de valores
fenotipicos, n € o numero de observagdes; p € a média geral; r € o vetor (jx 1)
de efeitos fixos de j repeticbes; g € o vetor (i x 1) dos efeitos aleatérios do i-ésimo

genétipos, com g ~ N(0, o%1;), em que 03, é a variancia genética total; b.r é o
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vetor (jk x 1) de efeitos aleatorios de bloco k dentro de j replicagdes, com b.r ~
N(O, o,z,ljk), em que o2, é a variancia de blocos; gjk € o vetor de efeitos residuais,
com gjk ~ N(0, 021,), em que 02, é a variancia residual; X, Z, e Z, representam
as matrizes de incidéncia para seus respectivos efeitos de repeticdes, genoétipos e

blocos dentro das repeticdes; 1, € um vetor de uns, e I;, I;;, l,, sGo matrizes

ijs
identidades com suas ordens correspondentes.

As correlagbes entre os genotipos e ambientes (py), via modelo (FA) séo
estimadas utilizando os termos da matriz Z, de acordo com: p; = COVy \/o_ﬁoﬁ,
onde COVy € a covaridncia genética entre os ensaios | e [;0f e of sdo as
variancias genéticas dos ensaios 1 e [, respectivamente. Portanto, a utilizacdo do
FA para obtencdo das matrizes de correlacdo genética entre os pares de
ambientes possibilita explorar a estabilidade e adaptabilidade produtiva dos
gendtipos, associado a graficos de regressdo latente e mapas de calor para
melhor compreender a interacdo GxXE (SMITH et al., 2001b; THOMPSON et al.,
2003; KELLY et al., 2007; CULLIS et al., 2010, 2014; SMITH et al., 2015).

Além de todas as vantagens supracitadas, o modelo se destaca ainda por
permitir explicar a interacdo GxE por meio de covariaveis ambientais (condi¢cdes
edafoclimaticas), cujas estimativas podem ser usadas para calcular indices (com
independéncia da variavel resposta), que correlacionam aspectos fisiolégicos do
gendtipo com os dados climaticos usados como covariavel na analise de ensaios
METSs, estabelecendo uma associacdo destes com as cargas ambientais (SAE-
LIM et al.,, 2014). Assim, a precipitacdo, temperatura, radiacdo solar, altitude,
umidade relativa, dentre outros, podem inferir no desempenho agronémico do
genotipo, e neste caso a correlacdo entre essas variaveis ambientais e as cargas
ambientais, possibilitam dar um sentido biolégico as variaveis latentes (que séo
fendmenos nao diretamente observaveis), como as cargas ambientais e escores
genotipicos, para explicar e mensurar a variacdo genética dos ensaios METs
(CULLIS et al., 2014; CHEN et al., 2017; OLIVEIRA et al., 2020). Portanto ha
fortes evidéncias que o modelo FA nos ensaios METs, possui uma ampla
vantagem em relacdo aos meétodos simples de andlises de interacdo GxE e
padrdes de estabilidade de rendimento (SMITH et al., 2015).
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1.4.6 Estatisticas ndo paramétricas

A escolha de um método de analise da interacdo GXE depende dos dados
experimentais disponiveis e ainda é preciso considerar que algumas metodologias
sao alternativas enquanto outras sao complementares, podendo ser utilizadas
conjuntamente. Os modelos ndo paramétricos possuem algumas vantagens,
como em situacbes com presenca de outliers, cuja distribuicdo dos dados néo
atenda as pressuposi¢cdes de normalidade, pelo fato de utilizar a classificacdo dos
genodtipos entre os ambientes (HUEHN, 1990). Nassar e Huehn (1987)
desenvolveram quatro abordagens ndo paramétricas de estabilidade fenotipica,

jealrii—rij'l

n— Ve . .
sendo: i) Sit = 22?‘121‘[n(n_1)] , sendo a média das diferencas absolutas de

Y jpalrij-rij'1?
[n(n-1)]

3 XNl

[nil

classificacdo de um gendétipo em n ambientes, enquanto em ii) Si%2 =

a variancia entre os ranks dos genotipos nos n ambientes, iii) Si

rij-ri.

descreve a soma dos desvios absolutos, e iv) Si® = Teal ] é a soma dos

Ti.
guadrados dos ranks para cada genotipo em relacdo a média dos ranks. Por outro
lado, Fox et al. (1990) trouxeram a medida de superioridade dos genétipos, que
sugere ampla adaptacdo, por meio de trés indices, sendo, TOP, quando o
gendtipo for classificado no terco superior entre os n ambientes, enquanto o
indice MID no terco médio e LOW no terco inferior.

Lin e Binns (1988) descreveram a medida de superioridade do genotipo

como uma alternativa entre os métodos onde: P; = }’zl(Xij - Yj)z/(Zn), em que
X;j € a produtividade do i-€simo gendtipo no j-€simo ambiente, e Y; € a resposta
maxima obtida entre todos os gendtipos no j-ésimo ambiente, e n € 0 nimero de
ambientes. Essa equagdo pode ser desdobrada em: P, =n(X; —Y)?+

To1(Xij —X; =Y, +Y?) /(2n); Onde: X; =¥7_,X;;/n e Y=37_,Y;/n.Y; é a
média das produtividades dos gendtipos nos n ambientes; Y é a média das
respostas maximas de todos os gendtipos em todos 0os ambientes.

Assim, o primeiro termo do modelo indica a soma dos quadrados (SS) para o
efeito genético (G), enquanto, o segundo termo a SS para o efeito da interacéo
GXE entre dois genétipos. Portanto, sendo descrito como o quadrado médio da
distancia entre a resposta do genoétipo (desvio) e a média da resposta maxima

(melhor gendtipo), calculado para todos os ambientes. Posteriormente, esse
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conceito por estendido para ambientes favoraveis e desfavoraveis (CARNEIRO,
1998).

1.4.7 indices de selecdo baseados em selecdo simultanea para performance
agron6mica e estabilidade

O indice MTMPS baseado no conceito do indice de estabilidade multi-
caracteristicas (MTSI) utiliza métodos de estabilidade convencionais paramétricos
e ndo paramétricos amplamente utilizados na literatura (OLIVOTO et al., 2019b,
2022). Esta abordagem utiliza do conceito gendtipo-idedtipo (distancia euclidiana),
levando-se em consideracdo a selecdo dos genoétipos com rendimento maximo
para todas as caracteristicas. Por meio da analise fatorial exploratéria em trés
etapas: i) primeiro obtém-se a matriz de correlacdo entre as caracteristicas, ii) em
seguida a analise de componentes principais para explicar a variacdo genética
dos dados iii) e por fim utiliza-se da técnica de rotacéo varimax para obtencéo das
estimativas das cargas fatoriais usadas para calcular os escores dos genotipos
(KAISER, 1958; OLIVOTO et al., 2017; 2021).

De acordo com a intensidade de selecdo aplicada, é possivel selecionar
genotipos que possuam as caracteristicas de interesse agrondmico (sobretudo
produtividade e qualidade de raizes), que apresentem estabilidade de acordo ao
método selecionado e o sentido da selecdo indicada pelo melhorista. Além disso,
o indice MTMPS indica os pontos fortes e fracos de cada genétipo, ou seja, quais
caracteristicas mais contribuiram para que o genétipo fosse selecionado.

Outros indices alternativos para a selecdo simultanea foram propostos por
Farshadfar et al. (2008) e Tumuhimbise et al. (2014) que sd&o: indice de
estabilidade de genétipo (GSI), com o modelo: GSI = RIPCA; + RY;; onde a
classificacdo do genoétipo combina o rendimento do i-ésimo gendtipo com base
em todos os locais e a estabilidade do IPCA1 do i-ésimo gendtipo do AMMI.
Enquanto o indice de estabilidade de rendimento (YSI) com o modelo: YSI =

RASV + RY, que classifica o gendtipo de acordo com a estabilidade AMMI (isto €,

IPCA1
IPCA2

o ASV que tem o modelo: Asv = J [ x(uDCA1score)]2 + (IPCA2score)?, descrito por

Purchase et al., 2000), e 0 seu rendimento entre os ambientes. Tanto o YSI
guanto o GSI sdo baseados na soma do ranking da performance agronémica;

portanto, sdo indicados para recomendar genétipos para performance e
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estabilidade. Por outro lado, possuem limitacdes, pois o rendimento € altamente
influenciado pelo ambiente, assim o indice pode conter influéncia ambiental na
sua classificacdo, além de ndo ter a op¢do da escolha de pesos econémicos,
essencial para atender o sentido de selecéo no programa de melhoramento.
Como o indice MTPMS contorna os problemas de multicolinearidade, possui
abordagem multivariada, com escolha de pesos econdémicos e selecdo para multi-
caracteristicas, este indice tem sido uma 6tima alternativa para recomendacédo de
genodtipos nos programas de melhoramento genético. Diante destas
consideracdes, 0s objetivos deste trabalho foram: i) compreender o fenbmeno da
interacdo GxXE no programa de melhoramento de mandioca; ii) selecionar
gendtipos que apresentem desempenho produtivo desejavel, com alto grau de
estabilidade e adaptabilidade por meio de ensaios em multi-ambientes; iii)
comparacdo de modelos estatisticos com interpretacdes analiticas distintas e
abrangentes para otimizar e aumentar a eficiéncia de selecdo do programa de
melhoramento genético de mandioca na recomendagdo de variedades
melhoradas que atendam as demandas da industria; iv) aplicar os indices MPS e
MTMPS para identificar um conjunto de genétipos com alta estabilidade e/ou
performance agronbmica, assim como genotipos que apresentem multi-
caracteristicas desejaveis associadas com alta estabilidade, simultaneamente; v)
explorar a interacdo GXE em dados histéricos do programa de melhoramento,
com énfase em adaptabilidade e estabilidade dos gendtipos pelo modelo FA; vi)

identificar as covaridveis ambientais que mais explicam a interagdo GxE.
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Capitulo 1

ESTABILIDADE E PARAMETROS GENETICOS PARA ATRIBUTOS
PRODUTIVOS EM MANDIOCA NA REGIAO TROPICAL UMIDA DO
NORDESTE BRASILEIRO!

1Artigo a ser ajustado para posterior submissao ao Comité Editorial do periddico cientifico PLOS
ONE, em versdo na lingua inglesa.
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Autor: MSc. Juraci Souza Sampaio Filho
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Resumo: A ocorréncia da interacdo gendtipo por ambiente (GXE) faz com que
haja desempenho diferenciado dos genoétipos de mandioca e, por conseguinte,
resposta a selecao significativamente inferior aquela esperada. Este trabalho
objetivou estimar parametros genéticos e avaliar diferentes métodos paramétricos
e ndo paramétricos de estabilidade (AMMI, GGE e WAASB) para quantificar a
interacdo GXE em ensaios multi-ambientes. Doze gendtipos foram avaliados em
12 ambientes em delineamento em blocos completos ao acaso, com trés
repeticdes para as caracteristicas produtividade de raizes (PTR) e teor de matéria
seca (DMC). Os dados foram submetidos a andlise de variancia conjunta e teste
Scott Knott (p<0.05). A soma de quadrados (SQ) dos efeitos de gendtipos,
ambiente e GxE foram distribuidos de forma equivalente para PTR, enquanto que
para DMC estes efeitos foram responsaveis por 64.1, 21.9 e 13.8% da SQ,
respectivamente, mostrando menor efeito ambiental para essa caracteristica. Os
métodos AMMI, GGE, WAASB permitiram a identificacdo de gendtipos com alta
performance agron6mica e estabilidade para PTR (BR11-34-41 e BR11-34-69)
(>32 t ha™) e DMC (BRS Novo Horizonte, BR12-107-002 e BR11-24-156) (>37%),
cuja herdabilidade no sentido amplo (h?) foi de 0.45 e 0.75, respectivamente.
Cerca de 72% dos métodos identificaram a BRS Novo Horizonte como aquele de
maior estabilidade e performance para DMC, enquanto 47% o0s genotipos BR11-
34-41 e BR11-34-69 para PTR e teores intermediarios de DMC. O genotipo BR11-
24-156 apresentou alta estabilidade estatica para 50% dos métodos. Correlacdes
altamente significativas entre o0os métodos de estabilidade e performance
agronémica foram observadas, com a formacdo de grupos de acordo com o
conceito de estabilidade. Também foi possivel definir dois mega-ambientes para
PTR e um com padrdes similares para DMC, o que indica interacdo GxE nula.

Palavras chave: Analise Multivariada, correlacdo de postos, multi-ambientes,

interacao gendtipo por ambiente (GXE).



STABILITY OF GENETIC PARAMETERS FOR PRODUCTION ATTRIBUTES IN
CASSAVA IN THE TROPICAL HUMID REGION OF THE BRAZILIAN
NORTHEAST
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Abstract: The genotype vs. environment interactions (GXE) promote performance
differences in cassava genotypes and therefore, responses significantly lower than
those expected for selection. This study had the objective to evaluate different
parametric and non-parametric statistical methods for stability (AMMI, GGE and
WAASB) in order to quantify the GxE interaction in multi-environmental trials.
Twelve genotypes were evaluated in 12 environments under completely
randomized block design, with three replicates for traits such as fresh root yield
(FRY) and dry matter content in the roots (DMC). Data were processed through
analysis of variance and Scott Knott test (p<0.05). The sum of squares (SQ) of
genotypes, environment and GxE effects, were distributed equally for FRY, while
for DMC these effects were responsible for 64.1, 21.9 and 13.8% of the SQ,
respectively, showing lower environmental effect for such characteristic. AMMI,
GGE and WAASB methods allowed to identify genotypes with high agricultural
performance and stability for FRY (BR11-34-41 and BR11-34-69) (>32 t ha™) and
DMC (BRS Novo Horizonte, BR12-107-002 and BR11-24-156) (>37%), whose
inheritability in the broad sense (h?) was of 0.45 and 0.75, respectively. Almost
72% of the methods identified BRS Novo Horizonte as a genotype with higher
stability and performance for DMC, while 47% identified genotypes BR11-34-41
and BR11-34-69 for FRY and intermediate DMC. Genotype BR11-24-156 showed
high static stability with 50% of the methods. Highly significant correlations were
observed between methods for stability and agricultural performance, with the
constitution of groups according to the concept of stability. It was also possible to
set two mega-environments for FRY and one with similar patterns for DMC,
indicating absence of interaction GxE.

Keywords: Multivariate analysis, rank correlation, multi-environments, genotype

vs. environment interaction (GxE).
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INTRODUCAO

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) € uma importante fonte de
carboidrato para milhdes de pessoas em diversos paises, principalmente os de
clima tropical. Todas as partes da planta sdo exploradas comercialmente, embora
o amido concentrado nas raizes tuberosas seja o0 principal produto explorado
comercialmente. Isso faz com que a mandioca se destague como a segunda fonte
mais importante de amido no mundo (STAPLETON, 2012; CEBALLOS et al.,
2020), em funcédo do seu uso industrial na alimentacdo humana, producdo de
farmacos, biopolimeros, combustivel, dentre outros (CEBALLOS et al., 2012).

A producdo mundial de mandioca cresceu mais de 27% na Ultima década,
devido dentre outros fatores, as melhorias nos sistemas de cultivo e ao uso de
variedades melhoradas geneticamente com maior potencial produtivo de raizes e
amido (AKINWALE et al., 2010; FAOSTAT, 2018; OLIVEIRA et al., 2020a). A
producdo mundial € de aproximadamente 302,66 milhdes de toneladas, com uma
area cultivada de 28,24 milhdes de hectares (FAOSTAT, 2020). Nigéria, Tailandia,
Indonésia e Brasil sdo os quatros maiores produtores mundiais de raizes frescas,
com producdo de 60,00; 28,99; 18,30 e 18,20 milhdes de toneladas,
respectivamente. No Brasil, o estado do Pard lidera o ranking nacional na
producdo de raizes com participacao de 20,02%, seguido pelo Parana 17,68%,
Sédo Paulo 7,29%, Amazonas 6,48%, Acre 5,23% e Bahia com 4,89% (IBGE,
2021).

O plantio da mandioca ocorre em diversos paises, em areas localizadas
entre as latitudes de 30° N e 30° S. As condicdes edafoclimaticas do cultivo sédo
diversas, com intensas variacfes climaticas como pluviosidade e temperatura,
fatores relacionados aos atributos quimicos e fisicos do solo, disponibilidade de
luz solar, entre outros (EL-SHARKAWY, 2007). Nesse sentido, 0 componente
varietal € um dos mais importantes, pois a variedade é o principal insumo agricola
utilizado nas lavouras e, independentemente do nivel tecnolégico do agricultor,
ela necessita capitalizar de forma positiva esses fatores para que o potencial
genético seja expresso, garantindo producdes elevadas.

Em média, sdo necessarios entre 8-10 anos para selecionar e recomendar
uma nova variedade de mandioca para plantio, além dos altos custos de
fenotipagem em varios ambientes para o melhoramento convencional (OLIVEIRA
et al., 2014; CEBALLOS et al.,, 2015; WOLFE et al., 2017; ANDRADE et al.,
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2019). Nos primeiros cinco anos, sao avaliados um elevado nimero de genétipos,
com poucas repeticdes e um numero reduzido de ambientes. Por outro lado, nos
altimos trés anos os experimentos, denominados de ensaios de valor de cultivo e
uso (VCU), séo instalados com poucos genétipos, com trés ou quatro repeticoes,
em um amplo nimero de ambientes. Com isso, pode-se quantificar a interacédo
gendtipos x ambientes (GXE), por meio de uma exploracdo mais detalhada dos
parametros de adaptabilidade e estabilidade, os quais sédo levados em conta no
momento da recomendacao dos melhores clones.

A interacdo GxE ocorre devido a inconsisténcia da expressédo fenotipica de
caracteristicas quando os gendtipos sdo expostos a diferentes estimulos
ambientais. Isso leva a reducdo da correlacdo entre os valores fenotipicos e
genotipicos dos gendtipos avaliados, sendo considerado um importante fator a ser
levado em consideracdo na selecdo e recomendacdo de cultivares com alto
potencial genético (YAN; HOLLAND, 2010). A GxE pode ser explorada
favoravelmente na identificacdo de gendétipos com maior estabilidade e
adaptabilidade em um conjunto de ambientes de interesse (TUMUHIMBISE et al.,
2014).

Em geral, a adaptabilidade de um determinado genotipo esta relacionada
com sua capacidade em responder vantajosamente a um determinado ambiente,
enquanto a estabilidade esta relacionada a previsibilidade do comportamento
agronémico do genoétipo em um conjunto de ambientes (FINLAY e WILKINSON,
1963; EBERHART e RUSSELL, 1966). Segundo estes mesmos autores, 0
desempenho médio do gendtipo acima ou abaixo da média de todos 0s ensaios,
define o que sdo ambientes favoraveis e desfavoraveis, respectivamente,
importante para a indicacdo regionalizada dos novos clones.

Alguns estudos tém demonstrado a existéncia da interacdo GXE em
mandioca (MAROYA et al.,, 2012; AGYEMAN et al., 2015; MTUNGUJA et al.,
2016; ADJEBENG-DANQUAH et al., 2017; CHIPETA et al, 2017;
NDUWUMUREMYI et al.,, 2017; FOTSO et al., 2018; MASINDE et al., 2018;
JIWUBA et al., 2020) e, portanto, é importante estudos visando identificar clones
especificos para cada ambiente ou com adaptabilidade geral.

Véarios modelos estatisticos paramétricos e ndo paramétricos foram
desenvolvidos para interpretar e explorar a GXE. Em geral, as metodologias AMMI

(Additive Main Effects and Multiplicative Interaction) e GGE (Genotype main
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effects plus Genotype x environment interaction effects) tém sido as mais
utilizadas por captarem o maior padrao da soma de quadrados da interacdo GXE
para caracteristicas agrondémicas relacionadas ao desempenho de genotipos
elites, resisténcia a doencas e qualidade das raizes em estadios finais de
avaliacdo (KVITSCHAL et al., 2009; TUMUHIMBISE et al., 2014; ESUMA et al.,
2016; AGUSTINA et al., 2020; PEPRAH et al., 2020).

O método AMMI combina a analise de variancia (ANOVA) para os efeitos
aditivos principais de gendtipos e ambientes, e andlise de componentes principais
(PCA) para avaliar a interacdo multiplicativa dos efeitos da interacdo GxE, o que
resulta em melhoria da capacidade preditiva do modelo, sendo indicado para
identificar adaptacdes especificas entre genotipos e ambientes, embora nao
apresente capacidade discriminativa e representatividade de gréaficos biplots,
dada a auséncia da propriedade matematica de produtos entre vetores (GAUCH,;
ZOBEL, 1992, 2013). Por outro lado, como o método GGE né&o separa o efeito de
genatipo da interacdo GxXE, dado o valor agregado G + GxE, é possivel captar a
variacdo genética total e ndo exclusivamente a parte referente a GxE, além de
permitir a identificacdo do desempenho dos melhores genétipos, mega-ambientes
e grupos heteréticos (YAN et al., 2016).

Vérios autores utilizam AMMI e/ou GGE para dados de GXE em mandioca,
dada as suas particularidades e complementaridades (ALWALA et al.,, 2010;
FRUTOS et al., 2013; NOERWIJATI et al., 2014; NDUWUMUREMY!I et al., 2017).
Por outro lado, alguns autores sugerem a utilizacdo dos métodos multivariados
(AMMI e GGE) em conjunto com outras metodologias complementares como,
modelos mistos, abordagens uni paramétricos e ndo paramétricos, a fim de
explorar melhor a soma de quadrados da interacdo GXE e aumentar a
confiabilidade dos resultados, sobretudo em funcdo da ndo concordancia entre
diferentes métodos para indicar os gendétipos com alta performance agrondmica e
estaveis ou adaptados a determinados ambientes (MOHAMMADI; AMRI, 2016).

A média harmonica dos valores genotipicos preditos (HMGV) e a média
ponderada dos escores absolutos (WAASB), por exemplo, selecionam os
gendtipos de forma simultanea para os parametros de estabilidade e rendimento
(RESENDE, 2007a; OLIVOTO et al., 2019). Mesmo sendo de vital importancia na

selecdo e recomendacédo de cultivo de novos gendtipos, em determinada regiao
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alvo, estudos sobre a complementaridade de métodos de avaliagdo da interagcéo
GXE tém sido pouco explorados na cultura da mandioca.

O presente trabalho teve como objetivos: i) estimar a adaptabilidade e
estabilidade de gendtipos de mandioca avaliados em ensaios multi-ambientes
(MET) para posterior recomendacéo de plantio; ii) explorar a correlagdo entre os
métodos paramétricos (uni e multivariados), abordagem de modelos mistos e ndo
paramétricos na estimacéo da interagcdo GxE, e iii) indicar métodos que melhor
estimem a estabilidade e adaptabilidade em mandioca com base no conceito
dindmico e estatico de estabilidade e na magnitude e significancia dos efeitos da
GXxE.

MATERIAL E METODOS
Ensaios de valor de cultivo e uso (VCU)

Os ensaios de producdo VCUs em METs, da Embrapa Mandioca e
Fruticultura, foram conduzidos durante trés safras nos anos agricolas de 2017,
2018 e 2019. A cada ano, os experimentos foram instalados em quatro locais
diferentes, de modo que a combinagéo entre ano e local totalizaram 12 ambientes
localizados no estado da Bahia, regido denominada tropical quente e Umida
(Figura 1). O clima predominante da regido é Aw e Am, segundo a classificacao
de Koppen (1940). A distribuicdo das chuvas é concentrada entre os meses de
abril a julho, com média de 1100 mm anuais de forma irregular, com prolongado
periodo seco (5-7 meses).

No periodo de abrangéncia dos ensaios entre o plantio e a colheita os dados
meteoroldgicos de temperatura, precipitacdo e umidade foram coletados por meio
de uma interpolacdo entre as trés estacfes meteoroldgicas automaticas mais
proximas dos ensaios, sendo Amargosa, Cruz das Almas e Valenca-Bahia
(INMET, 2020) (Figura 2). As descri¢cdes dos locais dos ensaios sao apresentadas

na Tabela 1.
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Figura 1. Mapa geografico com a localizagdo dos ensaios de valor de cultivo de 12
gendtipos de mandioca. Locais identificados com cores diferentes se referem a regides
imediatas (microrregides), que fazem parte da zona tropical imida do Nordeste brasileiro

(IBGE, 2021).

Tabela 1. Localizacao e descricdo dos 12 ambientes de avaliacdo dos ensaios de

valor de cultivo e uso de novos clones de mandioca da Embrapa Mandioca e

Fruticultura.

Municipio Local Ano Coordenadas Solo Ambientes
. . 13°09'52"S, Argissolo Vermelho-
Laje Novo Horizonte 2017 39°05'59"\ Amarelo NH-2017
Santo Amaro Santo Amaro 2017 12°3423', Vertissolo Cromado SA-2017
38°42'53"W
. 13°08'36"S,
Laje Sombra Verde 2017 39°05'46"W Latossolo Amarelo Sv-2017
. . 13°09'52"S, Latossolo Vermelho-
Laje Séao Jorge 2017 39°05'59"\ Amarelo SJ-2017
Cruz das 12°39'11"S, Latossolo Amarelo UFRB-
Almas UFRB 2018 3900719 Distrdfico 2018
Laje Propriedade Particular 2018 13°0952°S, Latossolo Amarelo PP-2018
I P 39°25'59"W
. . . 13°08'47"S, Latossolo Amarelo de
Laje Rio de Areia 1 2018 39°17'58"W fextura arenosa RA1-2018
. . . 13°09'52"S, Latossolo Amarelo de
Laje Rio de Areia 2 2018 39°95%59"W textura média RA2-2018
Cruz das 12°39'11"S, Latossolo Amarelo UFRB-
Almas UFRB 2019 3g00719W Distréfico 2019
13°22'13"S, . .
Valenga Novo Rumo 2019 39°04'23"W Espodossolo Hidromérfico  NR-2019
. . 13°09'52"S, Latossolo Vermelho-
Laje Gavido 2019 39°05'59"\ Amarelo GA-2019
Laie Rio de Areia 2 2019 13°09'52"S, Latossolo Amarelo de RA2-2019

39°25'59"W

textura média
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Os ensaios VCUs foram conduzidos com 12 genoétipos do programa de
melhoramento genético de mandioca, sendo seis clones em fase final de
validacdo e seis variedades testemunhas (Tabela 2). O preparo do solo para
cultivo foi realizado de forma convencional, com uma dessecacao prévia das
plantas daninhas, seguido de uma aracdo e duas gradagens, no intuito de
incorporar 0s restos culturais. Em seguida utilizou-se uma plantadeira de
mandioca para realizar a abertura dos sulcos de plantio e também a adubacao de
acordo com a analise de solo. O plantio foi feito manualmente, nos sulcos
utilizando manivas padréo entre 18-20 cm obtidas de hastes de 12 meses de
idade, livres de pragas e doencas, sendo dispostas no sentido horizontal da linha
de plantio.

Os ensaios VCUs foram instalados no delineamento de blocos completos
casualizados, com trés repeticdes. As parcelas foram constituidas de quatro
linhas com 25 plantas cada, com espacamento de 0.90 m entre linhas e 0.80 m
entre plantas. Os tratos culturais pés-plantio foram os mesmos recomendados
para a cultura (SOUZA et al., 2006).

Tabela 2 Descricao dos 12 gendétipos avaliados nos ensaios de valor de cultivo e

uso.

Gendtipos Ano Ciclo *Qrigem
Novos clones

BR11-24-156 2020 12 meses CNPMF-BRA
BR11-34-41 2020 12 meses CNPMF-BRA
BR12-107-002 2020 12 meses CNPMF-BRA
BR11-34-64 2020 12 meses CNPMF-BRA
BR11-34-45 2020 12 meses CNPMF-BRA
BR11-34-69 2020 12 meses CNPMF-BRA
Testemunhas

BRS Novo Horizonte 2018 12 meses CNPMF-BRA
BRS Formosa 2002 12 meses CNPMF-BRA
Corrente - 18 meses DP-BRA
IAC-90 - 18 meses IAC-BRA
Cigana Preta 2002 18 meses CNPMF-BRA
BRS Mulatinha 2005 12 meses CNPMF-BRA

*CNPMF, Centro Nacional de Mandioca e Fruticultura; IAC, Instituto Agronémico de Campinas,
DP, Dominio Publico, BRA Brasil.
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Figura 2. Biplot de dispersao dos dois primeiros componentes principais de sete variaveis
ambientais (climaticas) e 12 ambientes utilizados nos ensaios regionais de mandioca
sendo: Temperatura maxima, minima e média (Tmax, °c, Tmin, °c e Tméd, °c,
respectivamente), precipitacdo pluviométrica (PREC, mm dia™), umidade relativa do ar
(UR, %), velocidade do vento (V/VENTO, ms™) e radiacéo solar (RAD/SOLAR, MJ/m™ dia
1

).
Caracteristicas avaliadas

Aos 12 meses apds o plantio foram avaliadas as seguintes caracteristicas:
1) produtividade de raizes (PTR, em t ha™) considerando o peso de todas as
raizes da parcela, e em seguida ajustado para toneladas por hectare; e 2) teor de
matéria seca nas raizes (DMC, em %) obtido a partir da metodologia da balanca

hidrostatica (KAWANO et al., 1987).

Analise estatistica individual e conjunta

Os dados foram submetidos a analise de variancia individual, sendo a
homogeneidade das variancias residuais testadas por meio do teste de Bartlett. A
analise de variancia conjunta foi realizada sem restricdes, considerando a razéo
entre 0 maior e menor valor do quadrado meédio do residuo inferior a 7
(PIMENTEL-GOMES, 2009). As analises de variancia individuais foram realizadas

com auxilio das funcdes eal e ea2 do pacote easyanova (ARNHOLD et al., 2013)
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do software R versdo 4.2.0 (R CORE TEAM, 2022). O modelo estatistico
associado foi determinado pela seguinte equacao: y;; = m + g; +b; + e;;, em
que y;; € o vetor de valores fenotipicos da parcela, associado ao genotipo i no
bloco j; m é a média geral; g; € o efeito do gendtipo i; b; é o efeito do bloco j; e;; €
o efeito do erro experimental associado a parcela que recebeu o gendtipo i no
bloco j.

A andlise conjunta foi realizada pela funcdo AMMI do pacote agricolae
(MENDIBURU, 2021). O modelo estatistico:
Yijk =M+ a;+7T; + S Ak agtj, +pi; + €;, em que y;, € o vetor de valores
fenotipicos do gendtipo i associado ao bloco j dentro do ambiente k; u € a média
geral; a; € o efeito principal de genotipo (linha); z; € o efeito principal de ambiente
(coluna); 4, € o valor singular para o eixo do componente principal da interacdo
GxE (IPCA), de modo a explicar a interacdo dos dados; a;; € o i-ésimo elemento
do k-ésimo autovetor; t;; € 0 j-€simo elemento do k-€simo autovetor; p;; residuo,
se nem todos os IPCA forem usados, onde p < min(g — 1;e — 1). g; € residuo
para o gendtipo i no ambiente j que ndo é explicada pelo modelo.. Em seguida as
médias fenotipicas para cada genoétipo e ambiente foram agrupadas pelo teste de
Scott-Knott implementados no software R versao 4.2.0 (R CORE TEAM, 2022).

A qualidade experimental dos ensaios VCUs foi avaliada por meio dos

valores da acuracia dos ensaios (fj5), por meio da seguinte equagao: 7z =

/1 —% sendo F (de Snedecor) proveniente da razdo do quadrado médio dos

efeitos de gendtipos e o quadrado médio do efeito da interacdo GXE (RESENDE;
DUARTE, 2007b).

Componentes de variancia e parametros genéticos

Os componentes de variancia (genotipico, fenotipico, ambiental e da
interacdo GxE) foram estimados pelos respectivos quadrados médios obtidos da
analise de variancia, assim como a herdabilidade para cada caracteristica. Esses

parametros foram estimados de acordo com Ntawuruhunga e Dixon (2010) e Padi

" : 59 K2 =% 2 _ (52) 4 (6% 4 (%2).
(2007), utilizando a seguinte equagdo h? = 2 € %= (62) +( : )+ (ER).

sendo o/ a variancia genética; o, a variancia fenotipica; of,, a variancia da
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interacdo GxE; g2 a variancia do erro agrupado; E o nimero de ambientes; e R 0
namero de repeticdo. Os coeficientes de variacdo genotipico (CVG), fenotipico

(CVP) e residual (CVr) foram estimados de acordo com Singh e Chaudhary

0’2 O'Z
(1979), de acordo com: CVG % = Q *100%, CVP % = g *100% e

Jo?

CVr % = ~ |* 100%, na qual X & a média geral.

O ganho genético esperado com a selegéo (GA) foi dado por: GA = (K)a, h?,
em que GA € o ganho genético esperado; K é o diferencial de selecao (15% de

intensidade de selecéo); e o, € 0 desvio padrdo fenotipico. O avango genético

como porcentagem da média (GAM) foi estimado pela férmula GAM = %* 100.

Foi ainda obtido o CVratio dado pela razdo entre o % e 0 P -G, dado pela

diferenca entre o CVP e o CVG. Todos os procedimentos citados nesta secéo
foram realizados utilizando o pacote metan (OLIVOTO, 2020) do software R
versao 4.2.0 (R CORE TEAM, 2022).

Andlises de adaptabilidade e estabilidade

Os parametros de adaptabilidade e estabilidade foram estimados com base
em modelos paramétricos univariados, multivariados, abordagem de modelos
mistos e ndo paramétricos (Tabela 3). Para a analise AMMI e ASV foram
utilizadas as fun¢des implementadas no pacote agricolae (MENDIBURU, 2021).
Enquanto para a analise GGE foi utilizado o pacote GGEBIplotGUI (FRUTOS et
al., 2013). Para os demais métodos, foi utilizado o pacote metan (OLIVOTO,
2020).

As analises paramétricas multivariadas GGE e AMMI (ASV) foram
representadas por graficos bidimensionais, com base nos gendtipos e escores
ambientais, representados por PC1 (fenétipo da caracteristica em analise) e PC2
(estabilidade). Os biplots GGE foram construidos no método (centralizagdo = 2)
(escala = 0) e (PVS = 2), representando o desempenho, estabilidade e
adaptabilidade. O valor AMMI (ASV) foi utilizado para quantificar e classificar os
gendtipos de acordo com a estabilidade do desempenho. O ASV se caracteriza

pela distancia do ponto de coordenadas até a origem do biplot, ou seja, a relacao
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entre a soma de quadrados do eixo PC1 pela soma de quadrados do eixo PC2;
assim quanto menor essa relacdo mais estavel € o genoétipo (PURCHASE et al.,
2000).

A selecéo simultanea entre performance e estabilidade com base no modelo
linear misto (LMM) utilizou dois critérios, a média harménica dos valores
genotipicos preditos (HMGV) e a média ponderada dos escores absolutos
WAASB. Maior HMGV € obtido quanto menor o desvio-padrdao do comportamento
dos gendtipos nos diferentes ambientes. Portanto, o gendtipo com maior HMGV
nos ambientes de avaliacdo recebeu posto 1 até o g-ésimo genotipo, sendo
considerado o mais estavel. No caso do WAASB, o genétipo com menor média
recebeu posto 1 até o g-ésimo gendtipo.

Posteriormente, os gendtipos foram classificados quanto aos diferentes
parametros de adaptabilidade e estabilidade, utilizando os valores fenotipicos de
cada variavel em estudo. Para os métodos fundamentados nas estimativas da
variancia (DP, S%d, Di, Wi, S?x), os menores valores indicam gendtipos mais
estaveis, enquanto, para o parametro R? de Eberhart e Russel e Bi de Perkins e
Jinks valores proximos de 1 indicam genédtipos mais adaptados. Portanto,
coeficientes de regressao linear (bi e Bi) igual a 1 e desvio de regressao nao
linear (S%d e Di) igual a zero, receberam a classificacdo de posto 1 como melhor
gendtipo até o g-ésimo genotipo.

O método Annicchiarico foi obtido por meio do indice de confiangca para o
ambiente geral li(g), com decomposicdo para ambiente favoravel li(f) e
desfavoravel li(d). Valores positivos do indice remetem a ambientes favoraveis,
enquanto que valores negativos séo caracteristicos de ambientes desfavoraveis
para o cultivo, ou seja, o desempenho médio do gendtipo acima ou abaixo da
média de todos os ensaios define o que sdo ambientes favoraveis e
desfavoraveis, respectivamente. O gendtipo que apresentou maior valor do

parametro recebeu posto 1 e assim sucessivamente até o g-ésimo genotipo.
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Tabela 3 Metodologias utilizadas para quantificacdo da interacdo gendtipo x ambiente e dos parametros de adaptabilidade e

estabilidade com base em modelos paramétricos, ndo paramétricos, multivariados e com a abordagem de modelos lineares mistos.

Metodologia #Abr Parametro o ancia Modelos estatisticos
Paramétricos Univariados
Desvio padrdo DP E Karl Pearson (1894) DP = M
[ndice confianga — ambiente geral li(g) A/E Annicchiarico (1992)* lig = Yig = Z-q) (0ig)
Indice confianga - ambiente favoravel li(f) AlE Annicchiarico (1992)* Iif = Yif = Zy_q (0if)
Indice confianga - ambiente desfavoravel li(d) A/E Annicchiarico (1992)* lid = Yid — Z_g) (0id)
indice de superioridade Pi A Lin e Binns (1988) Pi= Z(Xii - Mj)?/2n
j=1

- N Eberhart; Russell ) , oo o o2
Coeficiente de regresséo R? A (1966) u R =ZJ (Yy - %), - Y..)/Z}(Yj -7.)

, . Eberhart; Russell YijYy—sy? +bi $j8) CcME

2 i J i.

Desvio da regresséo Sdi E (1966) bji= s-2 T

. . . Eberhart; Russell Y™ (0 — P)2
Raiz quadrada do erro quadratico médio RMSE E (1966) RMSE = == ——

L. - . > [IPCA;, x EPy]
Média ponderada de pontuagdes absolutas WAASB AlE Olivoto et al., 2019 WAASB = Z 7 @
Coeficiente de regressao Bi A Perkins; Jinks (1968) - 20 ;1_(;] . ; ' '))z(y" = T)

- L.
Variancia do desvio de regressdo Di E Perkins; Jinks (1968) pji= 2t ™ Ssy _2+ BE/EN
Ecovaléncia Wi AlE Wricke (1962) Wi= (V-7 -7+ 7.)
Variance of environment 52x A/E **Roemer (1917) S2x = W
Nao paramétricos
Average absolute rank difference of genotype on the environment Sit si¢ AlE Nassar; Huehn (1987) %e si¢ =30 [F2H
Paramétricos Multivariados
ASV valor de estabilidade do AMMI ASV AlE Purchase et al. (2000) asv = |[jpeezpea] +ipcar:
Genotype main effect plus genotype by environment interaction GGE biplot A/E Yan (2002) Yij = p+ai+Bj+ ¢ij +&ij
Modelo misto
Média harménica dos valores genéticos HMGV E Resende (2007a) MHVG = E/ Z%}
Jj=1

" Abr: abreviacao; *A — adaptabilidade; E — estabilidade; **modificado por Schmildt e Cruz (2005), ***citado por Becker; Léon (1988).
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O método ndo paramétrico de Nassar e Huehn (1987), leva em consideragéo a
classificacdo dos gendtipos em cada ambiente de avaliacdo, sendo que um genotipo
€ estavel se sua classificacdo for relativamente constante nos n ambientes de
avaliacdo, o que permite a quantificacdo da variagdo ambiental. O parametro Sit é
obtido por meio da média das diferencas absoluta de classificacdo dos genétipos
nos n ambientes; e o Si® obtido pela soma de quadrados das classificacdes para
cada gendtipo em relagdo a média das classificacdes nos n ambientes. O Si® faz
selecdo simultanea para rendimento e estabilidade. Gendtipos com menor Sit e Si®
sao considerados estaveis. O ranqueamento dos genotipos foi obtido de acordo com
0 conceito de cada indice. Por fim, foram calculados os rankings da produtividade de
raizes, obtido pelo teste de Scott Knott, em que maior produtividade recebeu posto 1
até o g-ésimo genotipo.

Para evidenciar as correlacdes existente entre os métodos de estabilidade e
adaptabilidade foram estimados os coeficientes de correlagbes de Spearman (rs) por
meio de uma matriz dos postos de todas as metodologias, para cada caracteristica,
a fim de evidenciar quais métodos podem ser agrupados quanto a estabilidade. Os
resultados foram representados por meio de um correlograma obtido no pacote
metan (OLIVOTO, 2020). A andlise de componentes principais PCA, foi realizada
para explorar as relagdes entre grupos a partir dos dados da matriz de correlagdo do
ranqueamento, com uso do pacote Factoextra todas as andlises foram
implementadas no software R versédo 4.2.0 (R CORE TEAM, 2022).

RESULTADOS

Andlise de variancia dos dados agronémicos

De acordo com a andlise de variancia conjunta AMMI, as trés fontes de
variacdo, gendtipos, ambientes e interagdo GxXE foram significativas (p<0,001) para
as duas caracteristicas (Tabela 4). A expressao fenotipica para peso total de raizes
(PTR) e teor de matéria seca nas raizes (DMC) foi diferente entre os genotipos
avaliados, o que demonstra que mesmo com um numero pequeno de gendtipos em
fase final de avaliacdo existe variagcdo passivel de selecdo. Possivelmente, a alta
variacdo dos fatores climaticos (Figura 2) contribuiu para as diferencas observadas
na performance agronémica dos genotipos de mandioca. A significancia da interacao
GXE evidenciou que a resposta aos estimulos ambientais ocorreu de forma

diferenciada entre os gendétipos, com base no seu comportamento variavel nos
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diferentes ambientes de avaliagdo. Portanto, a quantificacdo e exploracdo da GxE
por meio dos parametros de adaptabilidade e estabilidade torna-se necessaria para
recomendacado mais assertiva dos gendtipos de maior interesse agronémico.

Para PTR, a soma de quadrados (SQ) do efeito de ambiente contribuiu com
35.54% da SQ total, seguido pelo efeito de gendtipos e da interacdo GxE, com
contribuicdo de 34.99% e 29.46%, respectivamente (Tabela 4). Os dois primeiros
componentes principais (PC1 e PC2) da analise biplot AMMI explicaram 32.83% e
20.70% respectivamente, da SQ da interacdo GXE. Por outro lado, para DMC a SQ
do efeito de genotipos representou 64.18%, j4 a SQ de ambiente e da interacdo GXE
representaram 21.98% e 13.82%, respectivamente. No caso da DMC, a SQ
capturada pelos dois componentes principais foi de 38.33% e 20.88%,

respectivamente.

Tabela 4. Andlise de variancia conjunta pelo método additive main effects and
multiplicative interaction (AMMI) e soma de quadrados da interacdo genotipo X
ambiente para produtividade de raizes frescas (PTR t ha™) e teor de matéria seca

(DMC, %), avaliados em 12 gendtipos de mandioca em 12 ambientes.

Soma de quadrados®

PR 1

Fonte de variagédo GL PR DMC
Gendtipos (G) 11 8645.52" 1400.56
Ambientes (E) 11 8780.89™ 479.66"
Blocos/E 24 371.10™ 24.45"
GxE 121 7279.50" 301.72
PC1 21 2390.07 115.66"
PC2 19 1506.66 63.00"
Residuo 264 1726.49 112.63
% SSQ devido ao G 11 34.99 64.19
% SSQ devido ao E 24 35.54 21.98
% SSQ devido ao GxE 121 29.47 13.83
% GxE SSQ devido ao PC1 21 32.83 38.33
% GXE SSQ devido ao PC2 19 20.70 20.88
P 0.96 0.99
Média geral 26.14 36.22

'GL: grau de liberdade; « significativo a p<0.001% de probabilidade, pelo teste F; ?@ . acuracia
seletiva

As estimativas da acuracia seletiva (f5;) para as duas caracteristicas

agrondmicas foram superiores a 95% (Tabela 4), o que confere elevada precisédo

experimental dos ensaios VCU para que se possam fazer inferéncias sobre o
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desempenho médio dos genoétipos nos ambientes de avaliagdo. As estimativas de
parametros genéticos evidenciaram ampla variacdo para as duas caracteristicas em
estudo com possibilidade de ganhos genéticos. Para PTR, a variancia genética (d;)
contribuiu com 45% da variancia fenotipica (o), seguida da variancia da interagéo
GXE (0y.) com 40.0% (Tabela 5). Ja para DMC, a contribuicdo da o/ e g/, foi de
76.0% e 15.0% da variancia o;, respectivamente. As estimativas da herdabilidade no

sentido amplo (h?) foram de baixa magnitude para PTR (0.45) e de elevada
magnitude (0.75) para a DMC.

Os altos valores de CV,, CV, e do (V. para as duas caracteristicas
evidenciaram que uma parte importante da variacao observada é devido ao efeito de
genotipos, sobretudo para DMC. As estimativas do avango genético como
porcentagem da média (GAM) de 24.40% (PTR) e 8.64% (DMC) indicam a
possibilidade de aumentar consideravelmente, principalmente a produtividade de

raizes frescas, por meio da selecao dos melhores genotipos.

Tabela 5. Estimativas dos componentes de variancia e parametros genéticos para a
produtividade de raizes frescas (PTR, t ha') e teor de matéria seca das raizes
(DMC, %), em 12 gendtipos de mandioca avaliados em 12 ambientes.

Parametros PTR (tha™) DMC (%)

a2 20.16 3.46
020 17.87 0.68
o2 6.54 0.42
o2 44.57 4.56
h? 0.45 0.75
CV, 17.18 5.14
cv, 25.53 5.84
CcV,. 9.78 1.80
CVratio 1.75 2.85
P—G 8.35 0.70
* GA 6.38 3.13
GAM 24.40 8.64

o, - variancia genética, 0;,, - variancia da interacdo genétipos x ambientes, 0; - variancia

fenotipica, ¢ - variancia do residuo, h* - herdabilidade de sentido amplo, CV - coeficiente de variacéo
genotipico (%), CV, - coeficiente de variacéo fenotipico (%), CV, - coeficiente de variacdo residual,
CVyario - Coeficiente de variagdo relativo, P — G — diferenca entre CV, e CV, * GA - avango genético
(considerando intensidade de selecédo de 15%), GAM- avango genético como porcentagem da média.
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Performance agron6mica e comparacdo entre os métodos de estudo da
interacdo GxE

A amplitude da producéo de raizes foi de 17.54 t ha™, com variacdo de 16.03 t
ha (IAC-90) a 33.57 t ha’ (BR11-34-41) (Tabela 6). Os gendtipos BR11-34-69 e
BRS Formosa também se destacaram pela alta produtividade de raizes (31.49 e
29.67 t ha™, respectivamente). Em geral, a média dos novos clones foi superior em
relacdo a média das variedades testemunhas, a exemplo dos seis novos clones que
apresentaram em média 27.89 t ha enquanto as testemunhas 24.38 t ha™. Por
outro lado, dos cinco genoétipos que apresentaram elevado DMC, apenas dois novos
gendtipos estdo entre os de maior média (BR11-24-156 com 37.13% e BR12-107-
002 com 37.46% de DMC). Em média os seis novos clones apresentaram 35.43%,
enquanto as testemunhas 37.01%, embora alguns gendtipos tenham apresentado
média superior a testemunhas, a exemplo de BR11-24-156 e BR12-107-002. As
maiores médias de DMC foram obtidas com o gendtipo da BRS Novo Horizonte
(39.33%), com seu melhor desempenho nos ambientes NR-2019 e RA2-2019, o que
sugere certa adaptabilidade a estes ambientes (Figura suplementar S1).

Houve divergéncia na classificacdo dos gendtipos com base na selecdo
simultdnea de estabilidade e performance agrondémica. O genétipo BR11-34-41
apresentou maior estabilidade para PTR com base em nove métodos, sendo
ranqueado na 1° colocacdo pelos métodos HMGV, Si6 e os trés indices de
Annicchiarico, embora tenha apresentado alto desvio com base na classificacdo dos
métodos multivariados (entre 72 e 122 posicao) WAASB, ASV, além de DP, e Wi, e
ndo paramétricos Si' ASV (Tabela 6). Os gendtipos BR11-34-69, BR11-24-156,
BR11-34-64 e BRS Novo Horizonte foram os mais estaveis com base na maioria dos
métodos utilizados. Por outro lado, os gendtipos mais instaveis para PTR, ocupando
as ultimas colocagdes no ranking foram IAC-90, BRS Mulatinha e BRS Formosa.

Para DMC a BRS Novo Horizonte foi a mais estavel dentre os treze métodos,
sendo que em apenas cinco (trés paramétricos univariados - DP, Wi e Bi - € um néo
paramétrico — Si' e um multivariado GGE) essa variedade ndo foi ranqueada na 1°
colocacao (Tabela 7). Outros trés gendtipos (Corrente, BR11-24-156 e BR11-34-69)
ocuparam as primeiras posicdoes no ranqueamento da maioria dos modelos de
estabilidade, adaptabilidade. Por outro lado, IAC-90, BRS Mulatinha e BR11-34-41
foram o0s mais instaveis para DMC nos 12 ambientes de avaliagdo, sendo

classificados entre a 92 e 122 posicao.
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Tabela 6. Médias fenotipicas ajustadas e ranqueamento obtido pelo ordenamento dos valores de estabilidade, da produtividade total de raizes

(PTR, t ha™) e teor de matéria seca nas raizes (DMC, %), obtidas da avaliacdo de 12 genétipos de mandioca, em 12 ambientes.

Genélipos PTR DP _RDP WAAS RW ASV RAS GGE R (GG Wi RW Pi_ RPi Huehn SI.R Huehn S6.R HMGV HMGV
B v E) _S1 _S6 R
BR11-24-156 2464 541 2 050 1 089 2 032 2 6467 1 7662 7 006 & 412 8 234 9
Cigana Preta 2214h 740 10 117 11 157 4 -029 1 23516 10 11158 10 011 12 697 11 202 11
Corrente 24719 551 4 108 10 201 6 446 7 12301 3 7997 9 006 8 428 9 236 8
IAC-90 1603 637 7 073 2 261 7 576 9 20080 6 22417 12 003 4 727 12 140 12
BR11-34-41 3357a 785 12 104 8 269 8 283 4 20539 7 1158 1 006 8 112 1 321 1
BR11-34-45 2866d 763 11 075 3 365 11 -935 11 21330 8 3821 4 003 4 377 6 202 4
BR11-34-64 2653 643 8 107 9 197 5 510 8 11514 2 6088 6 003 4 308 3 251 7
BR11-34-69 3149b 698 9 155 12 303 9 -380 6 22714 9 1936 2 008 10 269 2 302 2
BR12-107-002 25h 513 1 08 6 076 1 -285 5 16139 5 11367 11 009 11 518 10 216 10
BRS Formosa 2067c 589 5 080 4 325 10 644 10 28066 11 3190 3 005 6 333 4 286 3
BRS Mulatinha 2633 549 3 081 5 572 12 1703 12 45070 12 7702 8 002 1 369 5 254 6
BRS Novo Horizonte ~ 27.40e 593 6 104 7 127 3 173 3 14916 4 4598 5 003 4 393 7 263 5
Genélipos PTR E&R_ R S2d E&R. RRM E&R- RR? P& B RBI P&D RDj 1li(g R(g 0 R 1(d) R Sx* R.Sx
sadi i RMSE SE  R2 i i
BR11-24-156 24649 427 1 231 1 080 1 003 6 645 1 89 8 80 7 84 9 60 5
Cigana Preta 2214h 2076 10 437 10 059 7 015 4 2294 10 709 11 789 9 653 11 811 9
Corrente 24719 1000 3 318 3 063 5 007 9 1219 3 89 9 849 8 80 8 548 3
IAC-90 1603 1790 8 409 8 055 9 000 7 2008 8 480 12 582 12 427 12 40 2
BR11-34-41 3357a 1298 6 355 6 078 2 047 1 1516 6 1180 1 1240 1 1140 1 148 1
BR11-34-45 2866d 1572 7 38 7 072 4 038 2 179 7 90 4 97 4 980 5 775 7
BR11-34-64 2653 839 2 296 2 077 3 020 3 1057 2 919 6 1010 3 87 7 639 6
BR11-34-69 3149 2011 9 430 9 058 8 013 5 2229 9 1090 2 1050 2 1100 2 845 10
BR12-107-002 2250h 1257 4 350 4 049 10 -024 10 1475 4 767 10 733 11 785 10 573 4
BRS Formosa 2067c 2379 11 465 11 032 11 029 11 2597 11 1010 3 991 5 1070 3 809 8
BRS Mulatinha 26.33f 2935 12 512 12 005 12 -075 12 3153 12 886 7 755 10 996 4 92 12
BRS Novo Horizonte  2740e 1273 5 352 5 061 6 -001 8 1491 5 951 5 927 6 9%4 6 882 11

*Médias seguidas pela mesma letra na coluna pertencem ao mesmo agrupamento pelo teste de Scott-Knott (p<0,05); R = ranqueamento; DP = desvio padrao; WAASB média
ponderada de pontuacdes absolutas; ASV = valor de estabilidade AMMI; GGE =Escores genotipicos do PC2; Wi = Ecovaléncia de Wricke's 1962; Pi indice de superioridade em
relagdo a todos os ambientes de Lin e Binns; Si' e e Si® = indices ndo paramétrico de Nassar & Huehn (1987); HMGV = média harménica dos valores genéticos; E&R — S?di =
desvio da regressdo, E&R — RMSE = erro quadratico médio e E&R — R? = o coeficiente de determinacdo da regressédo (Eberhart; Russell, 1966); P&] — Bi = coeficiente de
regressdo e P&J — Dji= desvio de regressao (Perkins & Jinks, 1968); li(g) indice de confianca genotipica em relacéo a todos os ambientes, li(f) ambientes favoraveis, li(d)
ambientes desfavoraveis (Annicchiarico, 1992); S2x= variancia ambiental.
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Tabela 7. Médias fenotipicas ajustadas e ranqueamento obtido pelo ordenamento dos valores de estabilidade para teor de matéria seca nas
raizes (DMC, %), obtidas da avaliacdo de 12 gendtipos de mandioca, em 12 ambientes.

Gendtipos DMC DP RDP WAAB RW ASV R—\fs GGE R—SG Wi RW P RP H”gq‘” S1R H“gg” S6 R HMGV HMSV
BR11-34-45 %600 177 11 059 1 149 7 108 7 1410 3 384 7 002 2 256 5 366 7
Cigana Preta 3%80c 177 12 056 9 196 11 18 12 3160 10 38 6 006 7 279 6 367 6
BR11-34-64 34144 149 8 025 3 052 3 098 5 303 8 1393 10 005 5 435 9 341 10
BR12-107-002 3746b 156 10 049 7 154 8 129 8 1571 4 225 3 003 4 18 4 374 4
Corrente 37900 143 7 036 5 147 6 072 4 1001 2 134 2 006 7 116 2 379 2
BRS NovoHorizonte  39.33a 125 6 048 1 027 1 067 3 2526 7 001 1 009 11 028 1 393 1
BR11-34-41 3345¢ 150 9 057 10 178 10 066 2 2220 6 1810 12 011 12 49 12 334 12
BR11-34-69 3368 121 3 023 2 032 2 106 6 4127 11 165 11 002 2 48 11 336 11
BRS Formosa 362 123 5 041 6 103 4 065 1 65 1 541 8 008 9 305 7 362 8
BR11-24-156 3713 110 2 035 4 11 5 139 9 3095 9 278 5 000 1 175 3 371 5
BRS Mulatinha 3746b 109 1 055 8 160 9 179 10 1852 5 233 4 006 7 321 8 374 3
IA-C90 34360 122 4 077 12 266 12 181 11 5514 12 1365 9 008 9 480 10 343 9
Genétipos omc SR R i REM EER- g gy PRB R P&jJi—D RDj li@ R() ) R I R S RS
BR11-34-45 3%60c 065 7 080 7 077 4 042 1 078 7 %97 7 9911 5 %58 6 345 9
Cigana Preta 3%80c 066 9 08 9 076 5 041 2 08 9 9712 6 931 6 9538 8 527 11
BR11-34-64 34144 031 4 061 4 08 2 022 3 046 4 9098 9 9176 9 8981 10 145 4
BR12-107-002 3746b 065 8 08 8 070 7 019 4 079 8 9945 4 10142 2 9731 5 336 8
Corrente 3790b 045 5 070 5 073 6 011 5 060 5 10128 2 10083 3 10224 2 227 5
BRS Novo Horizonte  39.33a 007 1 042 1 087 1 006 6 021 1 10657 1 10732 1 10578 1 048 1
BR11-34-41 33456 091 11 093 11 057 9 003 7 105 11 8785 12 8827 11 868 12 145 3
BR11-34-69 3368 019 2 052 2 079 3 002 8 033 2 9042 10 9128 10 8956 11 118 2
BRS Formosa %23 056 6 076 6 057 10 015 9 071 6 926 8 999 8 9635 7 436 10
BR11-24-156 3713 028 3 059 3 067 8 017 10 043 3 9947 3 9936 4 9933 3 255 6
BRS Mulatinha 37456 086 10 091 10 022 M1 053 11 101 10 9827 5 9798 7 9885 4 645 12
IA-C90 34350 125 12 108 12 044 12 057 12 140 12 8908 11 8747 12 970 9 309 7

*Médias seguidas pela mesma letra na coluna pertencem ao mesmo agrupamento pelo teste de Scott-Knott (p<0,05); R = ranqueamento; DP = desvio padrdo; WAASB média
ponderada de pontuacdes absolutas; ASV = valor de estabilidade AMMI; GGE =Escores genotipicos do PC2; Wi = Ecovaléncia de Wricke's 1962; Pi indice de superioridade em
relacdo a todos os ambientes de Lin e Binns; Si' e e Si® = indices n&o paramétrico de Nassar & Huehn (1987); HMGV = média harménica dos valores genéticos; E&R — S2d =
desvio da regressdo, E&R — RMSE = erro quadratico médio e E&R — R? = o coeficiente de determinacdo da regressédo (Eberhart; Russell, 1966); P&] — Bi = coeficiente de
regressao e P&J — Dji= desvio de regressao (Perkins & Jinks, 1968); li(g) indice de confianca genotipica em relacéo a todos os ambientes, li(f) ambientes favoraveis, li(d)
ambientes desfavoraveis (Annicchiarico, 1992); S?x= variancia ambiental.
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Correlac@es e agrupamento dos métodos de estabilidade e adaptabilidade

Cerca de 23% e 24% das correlagbes de Spearman entre os métodos de
adaptabilidade e estabilidade foram significativas (p-values <0.01), positivas
diferentes de zero e de alta magnitude para PTR e DMC (Figuras 3A e 4A). A
magnitude e o sentido das correlagbes foram divergentes, sendo observadas
associacbes compreendidas entre -0.83 e 1.0 para PTR a -0.88 e 1.0 para DMC,
de modo que a maioria dos métodos foi complementar, mas com alguma
discordancia na classificacdo dos gendtipos quanto a adaptabilidade e
estabilidade fenotipica.

Para a PTR foram identificadas correlacdes de 0.99, 0.98 e 0.84 entre os
parametros de Annicchiarico li(g), li(d), li(f) vs média harmbnica HMGV,
respectivamente (Figura 3). Houve ainda alta correlacdo (r=0.80) entre esses trés
parametros e a variancia ambiental (Si®) e maxima correlagdo entre RMSE versus
S?di e Dji, além de S3di versus Dji. Os métodos que apresentaram baixa
correlacdo (-0.40=r<0.40) corresponderam a cerca de 65.0% para as duas
caracteristicas, indicando a possibilidade de uso como métodos complementares
de analise. Por outro lado, apenas 1.5% dos métodos apresentaram correlagdo
negativa e significativa de alta magnitude, dentre os quais Bi vs DP (rs= -0.83""),
podendo ser usados de forma complementar para selecionar genoétipos de baixo

rendimento a serem descartados pelo programa de melhoramento.
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Figura 3. A) Coeficientes de correlacdo de Spearman e B) gréafico biplot de dispersédo dos
dois primeiros componentes principais dos parametros de adaptabilidade e estabilidade
para a produtividade de raizes frescas (PTR, t ha') avaliados em 12 genétipos de
mandioca em multi-ambientes.
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Para DMC as correlagdes foram diferentes de zero e superiores a 0.90 para
os parametros de Huehn (Si®) vs Annicchiarico (li(g), li(f) e li(d)) e o
ranqueamento baseado na média da caracteristica. Portanto, esses quatro
parametros estdo associados a alta estabilidade e maiores teores de DMC. O
método HMGV também apresentou associacdo positiva e diferente de zero com
DMC (0.99), indicando forte associagdo com a performance agronOmica para
DMC.

As metodologias baseadas em estatisticas multivariadas (ASV e GGE)
apresentaram associacdes positivas e diferentes de zero entre si, variando de
0.58" (DMC) a 0.78” (PTR), indicando que estas abordagens possuem a mesma
direc@o da correlagdo, mas podem variar em funcdo da caracteristica em analise,
e, portanto, podem ser utilizadas de forma complementar. Por outro lado, as duas
metodologias baseadas na regressao linear (Dji e Bi) apresentaram baixa
associacdo para PTR e DMC, o que sugere que a variancia ambiental, tende a
influenciar no padréo de resposta do método, frente as mudancas de performance

dos gendtipos entre os ambientes.
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Figura 4. A) Coeficientes de correlagdo de Spearman e B) gréafico biplot de dispersédo dos
dois primeiros componentes principais dos parametros de adaptabilidade e estabilidade
para teor de matéria seca nas raizes (DMC, %) avaliados em 12 genétipos de mandioca
em multi-ambientes.

Os dois primeiros PCs explicaram 71.78% da variagdo fenotipica para PTR e
67.47% para DMC (Figura 3B e 4B). Ambos com quatro agrupamentos, de forma
a permitir a alocacdo dos metodos com maior similaridade de classificacdo de
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acordo com o conceito estatico (biolégico) e dinamico (agronémico) de
estabilidade.

Para PTR e DMC o grupo | foi formado por seis métodos (li(g), Li(f), li(d),
Si®, Pi e HMGV), para os quais 21 correlacdes foram significativas, positivas e
superiores a 0.77" para PTR e 0.87" para DMC. Os dados fenotipicos de PTR e
DMC também foram alocados neste grupo, indicando que estas caracteristicas
apresentam alta associagcdo com o0s parametros de estabilidade deste grupo, e,
portanto, com estabilidade dinamica.

Para PTR, o grupo Il foi composto por nove métodos (R?, Dji, Bi, S?di, GGE,
ASV, RMSE Wi e S?x.), entre os quais foi observada correlacdo negativa e
significativa com PTR (r2-0.40). Embora, os métodos R? e Bi tenham sido
alocados neste grupo, seus valores de PTR sdo de magnitude intermediéria e
tendem a caracterizar 0 grupo por sua maior estabilidade estatica, isto é, o
desempenho dos gendtipos € relativamente constante na maioria dos ambientes,
independentemente da magnitude da caracteristica avaliada. O grupo Il foi
composto apenas pelos métodos DP e WAASB, enquanto para o grupo IV, o
método Si' apresentou baixa correlagdo com PTR, caracterizando estabilidade
estatica.

Adicionalmente para DMC, o grupo Il pode ser caracterizado pelo conceito
dindmico com os métodos (R?, Dji, WAASB, S?di, GGE, ASV, RMSE e S?x) porque
estdo associados ao mesmo sentido do vetor da variavel resposta. Os grupos Il e
grupo IV agruparam trés e um método de estabilidade, respectivamente. Para
ambos os grupos foi observada uma moderada associacdo com DMC.

Em geral os métodos baseados nas estimativas da variancia (RMSE,
R?,52%di, Dji, S?x) tendem a classificar os genoétipos de forma similar, assim como
0s parametros Si® e HMGV que selecionam de forma simultanea para estabilidade
e rendimento. Para PTR houve quatro correlagdes significativas e positivas
(r=0.87"") entre os métodos paramétricos univariados x ndo paramétricos (lig/Si®,
lif /Si®, lid/Si® e Pi/Si®); quatro entre paramétricos univariados x multivariado
(r=0.69") (Wi/ASV; Dji/ASV, S?di/ASV) e RMSE/ASV; quatro entre paramétrico
univariados x modelo misto (r=0.847") (lig/HMGV: lif JHMGV; lid/HMGV e Pi/

HMGV, um entre modelo misto x ndo paramétrico (r=0.90") entre (MHVG/Si®).
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Dentre as estimativas dos métodos ndo paramétricos x multivariados apenas
Si'/GGE apresentou correlacdo significativa e negativa (r=-0.70).

Os resultados para DMC foram semelhantes, com exce¢do das quatro
correlagcbes entre métodos paramétricos univariados x multivariado (r=0.66)
(R?/ASV; Dji/ASV, S?di/ASV) e RMSE /ASV; as correlagdes entre os métodos néo
paramétricos x multivariados nao foram significativas, evidenciando que as
classificacdes semelhantes de alguns genotipos foram aleatérias. Assim como
nao houve correlagdo positiva e significativa entre 0 modelo misto x multivariado
para as duas caracteristicas.

Os métodos que tiveram as maiores correlacdo (r~1.0), para PTR e DMC
foram S?di/Dji RMSE/Dji e RMSE /S?di. Portanto, alguns destes métodos podem
ser descartados. Contudo, a complementaridade entre alguns métodos pode
ajudar na escolha dos melhores gendtipos, sobretudo os multivariados e
baseados em modelos mistos, que levam em consideragcéo a sele¢édo simultanea

para a estabilidade e rendimento.

Anélise da estabilidade: AMMI x GGE x WAASB x HMGV

A captacdo do padréo de resposta do desempenho dos genoétipos nos multi-
ambientes, com base em modelos multivariados permitem explorar a estrutura da
interacdo GxE de forma mais eficiente e confiavel. A propor¢cdo da variancia
explicada pela metodologia GGE biplot foi maior do que a AMMI para as duas
caracteristicas. Os dois primeiros componentes principais da analise GGE
captaram 21.74% a mais da variacdo SQgxg para PTR e 31.45% a mais para
DMC, quando comparado a andlise AMMI (Figuras 5 e 6). A variacdo residual do
AMMI foi o dobro (42.20%) em relacdo ao GGE (21.22%), portanto tendo maior
influéncia de fatores sem explicacdo biolégica no modelo. Para PTR, o fator
ambiental representou maior propor¢cédo da soma de quadrados, enquanto para o
DMC o fator genotipico foi mais elevado.

Na metodologia AMMI os genétipos préximos a origem dos eixos Sdo0 menos
sensiveis a interacdo GxE, enquanto aqueles mais distantes da origem s&o mais
sensiveis e influenciados pelo ambiente. Portanto, trés gendtipos apresentaram
baixa contribuicdo para a interacdo GXE para PTR, sendo dois novos genotipos
(BR12-107-002 e BR11-24-156) e uma testemunha (BRS Corrente) (Figura 5). De
fato, o genodtipo BR11-24-156 foi bem ranqueado por diversos métodos de
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estabilidade, inclusive o WAASB, com PTR mediana (Tabela 6). Para DMC os
genotipos mais estaveis foram BR11-34-69 e a BRS Novo Horizonte, este ultimo
apresentou também ampla adaptacéo pela proximidade do centro do biplot e com
alta PTR, pelos métodos HMGV e WAASB (Figura 6).
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Figura 5. Biplot dos valores da adaptabilidade e estabilidade com base nas metodologias
A) AMMI (Additive Main Effects and Multiplicative Interaction) e B) GGE (Genotype main
effects plus Genotype x environment interaction effects) para a produtividade total de
raizes de mandioca (PTR, t ha™), obtidas da avaliacdo de 12 genétipos em 12 ambientes.
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Figura 6. Biplot dos valores da adaptabilidade e estabilidade com base nas metodologias
A) AMMI (Additive Main Effects and Multiplicative Interaction) e B) GGE (Genotype main
effects plus Genotype x environment interaction effects) para o teor de matéria seca das
raizes (DMC, %) obtidas da avaliacdo de 12 gendtipos em 12 ambientes.

Com base no método GGE, gendtipos e ambientes situados a direita do
biplot (eixo do PC1), tendem a possuir maiores rendimentos, portanto 0s
genotipos BR11-34-69 e BR11-34-41, apresentaram alta performance com
estabilidade, dado pelo baixo angulo com o PC2 enquanto que BR12-107-002 e
BR11-24-156, seguido das testemunhas BRS Novo Horizonte e Cigana Preta

apresentaram maior estabilidade geral para PTR (Figura 5), enquanto que para
DMC os clones BR11-34-41, BR11-34-69, BR11-34-45 e BR11-34-64,
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apresentaram estabilidade, seguido das testemunhas Corrente, por outro lado, a
BRS Formosa apresentou estabilidade geral e a BRS Novo Horizonte alta
performance e estabilidade (Figura 6).

Levando em consideracdo a analise ambiental pelo método AMMI, trés
ambientes (PP-2018, RA1-2018 e NR-2019) apresentaram condicdes
edafocliméaticas que permitiram maior estabilidade para PTR, e outros trés para
DMC (SA-2017, RA1-2018 e RA2-2019). Apenas o0 ambiente RA1-2018 foi
comum para ambas as caracteristicas. Por outro lado, a contribuicdo da interacéo
GxE capitalizada pela metodologia GGE variou bastante em fungdo da
caracteristica avaliada. Os ambientes UFRB-2018, UFRB-2019 e SV-2017
permitiram maior estabilidade para PTR, enquanto para DMC outros quatro
ambientes (NR-2019, GA-2019, RA2-2019 e PP-2018) tiveram baixa influéncia na
expressao fenotipica dessa caracteristica (Figuras 5 e 6).

Tanto a analise WAASB, quanto a HMGV levam em consideracdo a
performance e a estabilidade. Entretanto, o primeiro método combina a técnica
AMMI e BLUPs, além de utilizar todos os eixos dos PCs. Na analise WAASB para
PTR dois quadrante sdo especialmente importantes: i) quadrante superior a
direita, por alocar os genétipos BR11-34-41 e BR11-34-69 com alto rendimento,
porém com certa instabilidade, além do ambiente NR-2019 com alta capacidade
de discriminacdo dos gendtipos e ii) quadrante inferior a direita, tendo alocado os
gendtipos BR-34-64 e BRS Novo Horizonte, com produtividade acima da média e
baixos valores de WAASB, sendo assim amplamente adaptados e estaveis,
embora com rendimento moderado (7° e 5° para HMGV, respectivamente). A BRS
Novo Horizonte no quadrante inferior a direita apresentou elevada performance e
estabilidade para DMC (Tabela 6 e Figura suplementar S2). Portanto, a analise
conjunta dos méetodos GGE e o AMMI podem ajudar a aumentar a confianca do

melhorista na recomendacéo de novos genotipos.

Adaptabilidade especifica

Em geral, a analise AMMI evidenciou a baixa correlagdo entre os ambientes,
em funcdo da elevada dispersdo dos 12 ambientes nos biplots para as duas
caracteristicas agronémicas. Por outro lado, essa maior dispersdo propicia a
identificacdo de gendtipos mais adaptados a condigbes especificas, para

maximizar os ganhos nos diferentes ambientes. Adaptac6es especificas para PTR
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foram observadas para os gendtipos IAC-90 (UFRB-2018), Cigana Preta (RA2-
2018) e BRS Formosa (SA-2017), seguidos dos genotipos BR11-24-156 e 2012-
107-002 nos ambientes (PP-2018, RA1-2018 e SJ-2017) (Figura 5). Para DMC os
genotipos BR12-107-002 e BR11-34-45 apresentaram elevada adaptabilidade no
ambiente RA2-2018, enquanto BR11-34-41 e IAC-90 no ambiente SJ-2017,
BR11-34-64 nos ambientes NR-2019 e PP-2018 e BR11-34-69 no ambiente
UFRB-2018 (Figura 6).

Na analise GGE, a angulacdo entre os autovetores de genotipos e
ambientes pode ser explorada favoravelmente para a identificacdo de
adaptabilidades especificas. Segundo Yan (2016), no biplot originado pelo GGE a
angulacado entre os autovetores dos ambientes e gendtipos menor que 90° indica
gque o desempenho desses genoétipos é superior a média com alta correlacéo
positiva, enquanto angulos acima de 90° remetem a desempenho inferior & média
com correlacdo negativa, e quando o angulo é proximo de 90° o desempenho do
genadtipo € semelhante a média. Portanto, para PTR os gendtipos 2011-34-41 e
2011-34-69 apresentam adaptacéo especifica para os ambientes NH-2017 e GA-
2019, seguido da testemunha BRS Formosa no ambiente RA1-2018. A
testemunha BRS Novo Horizonte apresentou angulacéo inferior a 90° para todos
0S ambientes para as duas caracteristicas, o0 que demonstra seu alto potencial
adaptativo, embora tenham seu melhor desempenho produtivo para PTR e DMC
nos ambientes UFRB-2018 e GA-2019, respectivamente. Dos seis novos
gendtipos avaliados com potencial de recomendacédo de cultivo, trés deles (2011-
34-41, 2011-34-64 e 2011-34-69), além da testemunha IAC-90 apresentaram
valores de DMC abaixo da média para todos os ambientes avaliados (Figura 5 e
6).

A inter-relacdo entre ambientes também pode ser explorada por meio do
biplot, sendo que para PTR o ambiente NR-2019 apresentou correlacdo positiva
com todos os outros ambientes, exceto UFRB-2019. Para a variavel DMC, todos
0s ambientes apresentaram algum grau de correlacdo entre eles, com angulos
menores que 90° para todas as analises de ambientes. Em geral, os ambientes
apresentaram capacidade semelhante de discriminar os genotipos avaliados.
Para o método WAASB o primeiro quadrante exibe os ambientes com alta
capacidade de discriminacdo, portanto adaptacdes especificas devem ser

exploradas, por exemplo, IAC-90 nos ambientes RA2-2019 e SA-2017 para PTR e
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IAC-90 e BR11-34-41 para os ambientes SJ-2017 e NH-2017 para DMC (Figura
suplementar S2).

Formagédo de mega-ambientes

A andlise GGE permite explorar o padrdo which-won-where (“qual ganhou
onde”) que € uma ferramenta que permite a formagcdo de um poligono no qual os
genotipos localizados no vértice mais distantes da origem do biplot sdo ligados,
com énfase na correlacdo entre os ambientes e performance dos gendtipos,
formando os mega-ambientes.

Os dois primeiros PCs explicaram 62.42% e 12.85% para a variavel PTR e
84.95% e 5.72% para DMC respectivamente (Figura 7). Para a caracteristica PTR
os raios dividiram o biplot em quatro setores, sendo que apenas dois possuem
mega-ambientes, onde o grupo 1 foi representado por nove ambientes, dentre
estes 0 UFRB-2018, PP-2018 e NR-2019, tendo o gendtipo BR11-34-41 no seu
vértice; portanto o mais produtivo, seguido do genétipos BR11-34-69 e BRS Novo
Horizonte, enquanto que o grupo 2 foi formado por dois ambientes, sendo eles
UFRB-2019 e RA2-2019, com a BRS Mulatinha no vértice deste setor, seguido da
Corrente. Portanto, estes ambientes apresentam caracteristicas semelhantes que
permitiram a formacdo do agrupamento. Por outro lado, o gendtipo IAC-90

apresentou rendimento abaixo da média.
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Figura 7. Biplots which-won-where (“qual ganhou onde”), GGE (efeitos principais do
genotipo mais efeitos da interacdo do gendtipo x ambiente) para: A) produtividade total de
raizes de mandioca (PTR, t ha') E; B) teor de matéria seca das raizes (DMC, %) B,
obtidas da avaliacdo de 12 gendtipos em 12 ambientes.

A linha de igualdade (setas em vermelho) separa o0 biplot em setores, e

também representa os valores de igualdade entre dois gendtipos em um dado



59

ambiente. Por exemplo, os gendtipos IAC-90 e a BRS Mulatinha apresentaram
valores iguais para PTR, em quaisquer colunas hipotéticas localizadas nesta
linha. Para DMC os genétipos que formaram os vértices foram BR11-34-41,
BR11-34-69, BR12-107-002, BRS Novo Horizonte, BRS Mulatinha, 1AC-90 e
Cigana Preta, sendo que o genétipo BRS Novo Horizonte foi o principal
representante do vértice; portanto o gendétipo com maior DMC em todos os
ambientes.

Embora o poligono tenha seis setores, houve apenas a formacdo de um
mega-ambiente, devido a menor influéncia ambiental para esta variavel, além da
variacdo dentro do ambiente ser maior do que entre grupos. A linha de igualdade
demonstrou valores iguais entre IAC-90 e o gendtipo BR11-34-41, em algum
ambiente hipotético, dos ensaios avaliados.

Os ambientes foram separados por grupo de acordo com a projegcao e
comprimento do vetor no grafico biplot, resultante dos efeitos de
representatividade e do efeito discriminativo. Portanto, o ambiente com a maior
capacidade de discriminacao foi definido pelo comprimento de seu vetor no biplot,
enquanto a representatividade foi medida pelo cosseno do angulo entre o
ambiente de teste e um ambiente ideal (YAN; HOLLAND, 2010).

Os ambientes do grupo 1 tiveram alta capacidade representativa (ambiente
com meédias consistentes, tendo como referéncia a coordenada média do
ambiente (AEC) com baixo desvio padréo). Por exemplo, os ambientes UFRB-
2018 e UFRB-2019 para PTR e ambientes PP-2018 e NR-2019 para DMC,
apresentaram vetores curtos, portanto, podem ser classificados como
representativos, ou seja, possuem maior estabilidade de performance ao longo
dos anos, embora ndo sejam indicados para discriminar variacbes fenotipicas
entre 0s genaotipos. Por outro lado, os ambientes do grupo 2 (GA-2019 e SV-2017
para PTR e GA-2019 e UFRB-2018 para DMC) possuem vetores longos e
apresentam pequeno angulo com o eixo da AEC, sendo assim mais
discriminantes e ideais para selecionar gendétipos mais adaptados (alto
rendimento). Os ambientes dos grupos 1 e 2 possuem correlagdes positivas entre
si, dado ao angulo menor que 90°; portanto nestes ambientes 0s genotipos
possuem respostas semelhantes, com repetibilidade ao longo dos anos e,
portanto, o uso alternado destes ambientes possibilita perda minima de

informacoes.
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Os ambientes do grupo 3 possuem vetores longos e angulos grandes, sendo
também bastante discriminantes (ambientes informativos, com capacidade de
detectar as diferencas entre os gendétipos, dado ao alto desvio padrdo) embora
sofram forte efeito da interacdo GXE, ndo sendo indicados para selecionar
genotipos superiores. Entretanto, podem ser Uteis para classificar melhor os
gendtipos quanto a sua instabilidade, ou ainda, selecionar genoétipos com
adaptacao especifica a determinados ambientes, a exemplo de NR-2019 e RA2-
2019 para PTR e NH-2017, SJ-2017 e RA1-2018 para DMC, estes ambientes néo
estdo correlacionados, pois os angulos sdo maiores que 90° (YAN; TINKER,
2006).

DISCUSSAO

Pardmetros genéticos nos ensaios VCUs de mandioca

A mandioca é uma espécie ald6gama com alta taxa de polinizacao cruzada, o
gue confere alto grau de heterozigose no genoma dessa espécie (HALSEY et al.,
2008). Como reflexo, observa-se alta variabilidade entre e dentro de progénies,
sobretudo nos estadios iniciais e intermediarios de selecdo (CEBALLOS et al.,
2012). Isso ajuda a explicar (adicionalmente ao componente ambiental), a
significancia e contribuicdo dos efeitos genotipicos (>35% e 64% para PTR e
DMC, respectivamente) e da interacdo GXE (29% e 13%, para PTR e DMC,
respectivamente) na expressao dos fenoétipos. Portanto, os ensaios METs sédo
fundamentais para identificar os efeitos da interacdo GXxE, explorar respostas
mais previsiveis a diversos ambientes, a estabilidade e adaptabilidade, a fim de
obter progresso no melhoramento.

VariacOes elevadas da interacdo GxE foram relatadas na literatura para PTR
e DMC com varidncia de 43.80% e 49.08%, respectivamente (ADJEBENG-
DANQUAH et al., 2017; JIWUBA et al., 2020). De modo geral, o controle genético
destas caracteristicas ajuda a explicar estes resultados, pois a PTR é controlada
por muitos genes (natureza quantitativa e poligénica) com forte influéncia
ambiental (SSEMAKULA et al., 2007; WOLFE et al., 2016), que reflete na
moderada herdabilidade no sentido amplo (h?) (>0.45). Por outro lado, o controle
genético da DMC tem sido reportado sob acdo de poucos genes, com baixa
variacédo entre gendtipos e alta herdabilidade (h?) (>0.75) (BENESI et at., 2005),

como resultado da menor influéncia ambiental (CEBALLOS et al., 2015).
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Em ensaios de VCU, a elevada variancia genética € um componente
importante para selecdo de genoétipos com diferentes padrdes de resposta nos
ambientes de cultivo para posterior recomendacdo de plantio. A analise de
variancia conjunta identificou elevada significancia (p<0,01) para o efeito de
ambientes e da interacdo GxXE, com predominancia da variacdo genética sobre a
variagdo ambiental para DMC e situacdo inversa para a PTR. Resultados
semelhantes foram reportados por Adjebeng-Danquah et al. (2017) ao analisarem
a estabilidade e o desempenho de gendtipos de mandioca em ensaios multi-
ambientes em Gana na Africa, uma vez que estes autores mencionaram gue 0s
componentes genéticos, ambientais e da interacdo GxE, responderam por
aproximadamente 32.77%, 37.55 e 29.68% para PTR, enquanto para DMC foram
54.10%, 9.78% e 36.10%, respectivamente da variacdo fenotipica.

De acordo com os resultados, diferentes critérios devem ser aplicados para
o desenvolvimento de novas variedades. Para PTR existem indicios de uma
possivel predominancia de acdo genética ndo aditiva com baixa h?, devendo-se
aplicar métodos baseados em selecao fenotipica recorrente ou ainda explorar de
forma simultdnea os efeitos heteréticos pelo cruzamento entre pools genéticos
distintos (TUMUHIMBISE et al., 2014). A maior h? para DMC e a possivel
predominancia de efeitos aditivos dos genes possibiltam o uso de métodos
simples de selecao fenotipica com maior intensidade de selecdo e um nimero
menor de ambientes, dada sua alta capacidade preditiva (WOLFE et al., 2016;
ANDRADE et al., 2019). Portanto, as estimativas de herdabilidade auxiliam o
melhorista a definir métodos de melhoramento, que sejam mais adequadas para
cada caracteristica, assim como estratégias de selecdo, além do tipo de arranjo
experimental, a fim de minimizar erros experimentais e maximizar os ganhos

genéticos para cada ciclo de selecdo (OLIVEIRA et al., 2015).

Potencial produtivo dos novos genétipos de mandioca

Apesar de possuirem controles genéticos contrastantes, nossos resultados
sugerem que ha possibilidade de ganhos para as duas caracteristicas. O avancgo
genético como porcentagem da media (GAM) estima o avanco real, e embora
PTR tenha demonstrado uma herdabilidade moderada, em funcdo do efeito
ambiental adverso quando comparado com DMC, pode-se obter ganhos

significativos, devido a alta variacdo genética presente no germoplasma. Os
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ganhos produtivos com a selecdo dos melhores gendtipos em relagdo as
variedades testemunha, indicaram importantes progressos do melhoramento
genético, mesmo diante do efeito significativo da interacdo GxE. Cinco dos seis
novos clones avaliados apresentaram PTR acima de 24.6 t ha' (BR11-24-156,
BR11-34-41, BR11-34-64, BR11-34-69 e BR11-34-45). Dois clones altamente
produtivos (BR11-24-156 e BR11-34-45) além do genoétipo BR12-107-002
apresentaram DMC elevada (>36.69%). O gendtipo BRS Novo Horizonte foi a
testemunha com maior DMC, uma vez que os genotipos BR11-34-41 e BR11-34-
69 apresentaram elevada PTR, embora tenham baixo DMC, 33.45% e 33.68%,
respectivamente. Portanto, maiores esforgos devem ser alocados na introgressao
de alelos associados ao DMC nos novos clones de mandioca, visando a obtencéo
mais equilibrada de diversas caracteristicas em um unico genatipo (Tabela 6).

Na regido de abrangéncia deste estudo, a mandioca possui alta importancia
econbmica e social, considerando uma area de cultivo de cerca de 389 mil
hectares, valor bruto de producdo em torno de R$ 1.12 bilh&o, sendo a terceira
maior regido produtora de mandioca do Brasil. Entretanto, com produtividade de
raizes muito baixas (9.80 t ha™) até mesmo quando comparadas com a média
brasileira de 14.9 t ha™* (IBGE, 2021). Por outro lado, considerando os estudos
atuais no Nordeste do Brasil, verifica-se a possibilidade de obter avancos
genéticos com 0s novos genotipos de cerca de 14%, o que significa um acréscimo
consideravel na produtividade de raizes (cerca de 3,49 t ha™) em relacdo a média
das variedades da regido. Considerando o preco de R$ 567,60 a tonelada (preco
meédio deflacionado nos ultimos 10 anos), obteriamos um valor adicional de cerca
de R$1.980,00 ha™ com cultivo dos novos genétipos. Por outro lado, embora o
GAM para DMC tenha sido menor (=8.6%), poder-se-ia ter uma rentabilidade
adicional na producdo da fécula de mandioca de R$2.660,0 ha*, considerando o
preco médio deflacionado da facula nos dltimos 10 anos de R$3.803,67 t*
(CEPEA et al., 2022) e uma produtividade de amido de 8,58 e 7,88 t/ha dos
clones melhorados e as variedades locais analisadas neste estudo.

A mandioca apresenta ampla variacdo fenotipica, mesmo via propagacéo
assexuada, devido entre outros fatores a baixa uniformidade do material vegetal e
das condicdes edafoclimaticas [por exemplo, a precipitagdo neste estudo
apresentou uma amplitude de 1198.3mm (UFRB-2018) a 689.43mm (RA2-2019)],
0 que resulta em elevada interacdo GxE (Figura 2). A alta variagdo entre os
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ambientes avaliados, mesmo dentro de uma mesma regido (estado da Bahia,
Brasil), tendem a induzir respostas diferenciadas nos clones para completar seu
ciclo fisioldgico e produtivo, uma vez que a mandioca requer em torno de 400mm
de chuva nos primeiros meses de plantio (1 a 5 MAP) e uma temperatura em
torno de 25°C (DARYANTO et al., 2016). No entanto os dados meteorolégicos
foram bastante variaveis dentro dos anos e nos diferentes anos de avaliacao dos
ensaios, demonstrando a alta adaptabilidade e resiliéncia da mandioca frente as
variacbes climaticas (EL-SHARKAWY, 2007, 2012; TIRONI et al.,, 2019;
DWAMENA et al., 2022).

A extensédo da influéncia ambiental pode ser quantificada pela amplitude e a
razdo entre o coeficiente de variacdo genotipico CVG e o coeficiente de variacdo
fenotipico CVP, valores inferiores a 1 é uma situacdo desfavoravel para a selecao
(AKINWALE et al.,, 2011). Como consequéncia, tanto PTR quanto DMC
apresentaram valores mais elevados de CVP em relacdo a CVG, sendo este um
importante indicativo do efeito ambiental, demonstrando que a variabilidade néo é
apenas de natureza genética, embora este efeito tenha sido muito mais
pronunciado para PTR com CVG de 17.18 e CVP de 25.53, e menos expressivo
para DMC com CVG 5.14 e CVP de 5.84. Menores valores de CVG para DMC
também foi relatado por outros autores, a exemplo de Peprah et al. (2020) que
reportaram significancia para o efeito genotipico para varidveis produtivas de
raizes e DMC, com valores de CVG e CVP de 15.58 e 17.63 para PTR e 8.0 € 8.5
para DMC, respectivamente. Em outro estudo os autores reportaram CVP de
maior magnitude para PTR e DMC (KUNDY et al., 2015; EWA et al., 2017).

Em suma, situagcbes como essa dificultam a selecdo direta dos melhores
genotipos, quando se espera obter progressos genéticos nos programas de
melhoramento, e, portanto, as estratégias para obtencédo de genotipos com alta
performance e estabilidade para cada caracteristica devem ser diferentes.
Alternativamente € sugerido, selecionar genoétipos para ambientes especificos,
como forma de obter resultados mais promissores, quanto a performance e a

estabilidade, por diferentes métodos, tanto para PTR quanto para DMC.

Comparacéo entre os metodos de anélise da estabilidade e adaptabilidade
Na comparacdo entre os métodos de estudo da interacdo GXE, a maior

explicagdo da variancia genética sobre o efeito ambiental contribui para que os
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métodos de andlise da estabilidade fenotipica sejam mais concordantes na
classificacdo dos gendtipos de mandioca. Por exemplo, para PTR, 47% dos
meétodos classificaram o melhor gendtipo entre 1° e 22 colocacdo, enquanto para
DMC este percentual foi mais elevado (72%). Altas estimativas de efeito
ambiental podem reduzir a eficiéncia dos modelos em explicar a interacdo GxE.

Os meétodos de estabilidade visam explicar e explorar as evidéncias e
padrées biolégicos presentes nos genodtipos e nos ambientes. No agrupamento
PCA foi utilizado para explorar a relacdo existente entre os diferentes métodos e
as variaveis em estudo, por exemplo DMC apresentou todos os modelos com
cargas positivas ao longo do PC1, enquanto PTR as cargas foram de diferentes
sentidos, demonstrando que a ordem de classificacdo dos gendtipos foi mais
discrepante. Portanto, combinar diferentes métodos de estabilidade parece ser
uma abordagem mais interessante para explorar a interacdo GXE, embora
publicacdes mais recentes tenham demonstrado que ha uma forte tendéncia do
uso de modelos mistos para explorar a interacdo GxE (VAN EEUWIJK et al.,
2016).

Particularmente, no agrupamento PCA houve uma clara distingdo do grupo |,
onde foram alocados os métodos mais correlacionados com PTR e DMC, que
estdo associados ao conceito de estabilidade agronémica (dinamico), na qual o
genotipo é considerado estavel se sua resposta é consistente as mudancas no
ambiente. Nesse caso, 0s gendtipos do grupo | possuem alta capacidade de
reacdo a estimulos ambientais, sendo recomendados para cultivo em &reas
comerciais com elevado nivel tecnoldgico.

No conceito agronémico de estabilidade, ndo é necessario que as respostas
genotipicas as condicbes ambientais sejam iguais para todos os genoétipos,
permitindo a selecdo do gendtipo de melhor desempenho (BECKER, 1988). Por
exemplo, os genotipos BR11-34-41 e o BR11-34-69 se enquadram nesse
conceito para PTR, enquanto BRS Novo Horizonte e Corrente se enquadram no
conceito agrondémicos de estabilidade para DMC. Portanto, esses genoétipos
podem ser recomendados para plantio, tanto em ambientes favoraveis, quanto
desfavoraveis ou ainda, ambientes imprevisiveis ja que respondem as melhorias
ambientais, corroborado pelos parametros li(g) indice de confianga genotipica
em relagdo a todos os ambientes, li(f) ambientes favoraveis e li(d) ambientes

desfavoraveis (Annicchiarico, 1992). Genotipos estaveis e com ampla adaptagéo
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alocados no grupo | apresentam alta performance agronOmica, tanto em
ambientes favoraveis quanto em desfavoraveis, enquanto genotipos adaptaveis
tenderiam a aumentar seu rendimento somente em ambientes especificos
(ADETORO et al., 2021).

Os outros grupos cuja associacdo com as caracteristicas analisadas €
considerada fraca ou nula, a exemplo dos grupos Il e lll, foram classificados com
estabilidade estatica (biologica) para PTR e dinamica para DMC (embora com
fraca associacéo).

A magnitude da variancia dos genétipos apresentou elevada influéncia nos
métodos de estabilidade. Por exemplo, no grupo Il foram alocados os métodos
ASV (AMMI), GGE e WAASB, indicados para selecdo simultanea entre
performance agronémica e estabilidade produtiva. Entretanto, para PTR e DMC
que apresentaram maior (29.47%) e menor variancia da interacdo GxE (13.83%),
os métodos ASV, GGE e WAASB foram alocados como de estabilidade estatica e
estabilidade dinamica, respectivamente. Portanto para PTR a performance foi
penalizada em virtude da alta heterogeneidade entre os genotipos (alto efeito
ambiental, demonstrado pela alta dispersao dos métodos no biplot, além da razéo
CVg/CVr <1, desfavoravel a sele¢do), o que ndo ocorreu para DMC. De fato, a
estabilidade dinamica tem sido relatada em mandioca por outros autores
(TUMUHIMBISE et al., 2014; CHIPETA et al., 2017).

Uma segunda hipotese levantada por Flores et al. (1998) € que métodos de
selecdo simultanea tendem a correlacionar-se no grupo2, por ser um grupo
intermediario, entre G1 (rendimento) e G3 (estabilidade). Outros estudos
confirmaram esta hipotese com estabilidade estatica em trigo (MOHAMMADI;
AMRI, 2007 — ASV = 0.17; VERMA et al., 2020, WAASB = 0.23; BORNHOFEN et
al., 2017, GGE = 0.09 e AMMI = 0.12) e em arroz (SHARIFI et al., 2021, ASV = -
0.10).

Com base nesses grupos, 0s genétipos tendem a apresentar uma resposta
constante frente a variagcdo ambiental sem responder aos estimulos ambientais.
Isso favorece a recomendacéo para regides onde as condi¢des de cultivo podem
ser mais desfavoraveis ao cultivo da mandioca. A selecdo baseada nestes
métodos de estabilidade seria menos acurada quando o rendimento € o principal
alvo de selecao, por estarem relacionados ao conceito estatico (BECKER et al.,
1988).
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Com base nos métodos alocados nos grupos 2 e 3, 0s gendtipos BR11-24-
156 e BR11-34-64 poderiam ser recomendados para plantio em propriedades
com baixa utilizacdo de insumos agricolas e tecnologia, pois embora sejam
competitivos nestas condicdes (24.64 e 26.53 t ha' de PTR, respectivamente),
eles ndo respondem as melhorias ambientais, levando-se em consideragdo os
parametros E&R — S?d = desvio da regressdo, E&R — RMSE = erro quadrético
médio e E&R — R? = coeficiente de determinacdo da regressdo (EBERHART;
RUSSELL, 1966). Por outro lado, todos esses genétipos foram relacionados ao
conceito dindmico para DMC, embora houvesse a formacéo de grupos distintos.

Tanto o conceito quanto a correlacdo entre os métodos de estabilidade e
adaptabilidade podem variar de acordo a caracteristica avaliada, no entanto, o
uso de métodos com abordagens divergentes formando os agrupamentos permite
maior seguranca na selecdo, o qual deve ser realizado de acordo com o objetivo
do programa de melhoramento. Vale ressaltar, que os métodos que quantificam
estabilidade e rendimento simultaneamente tendem a apresentar melhores
resultados em relacdo aos que fornecem apenas informacdes sobre sua
estabilidade.

Grande parte dos métodos paramétricos requer homogeneidade de variancia
para analise da interacdo GXE, enquanto os métodos ndo paramétricos sao livres
dessa pressuposi¢cdo e, portanto, tendem a reduzir o viés causado por outliers
presente nos ensaios METSs. Assim, a suposi¢cao sobre a distribuicdo dos dados
tem pouco ou nenhum efeito nos resultados nos métodos ndo paramétricos, além
de permitir uma facil interpretacdo para uso complementar (AGUSTINA et al.,
2020). Por outro lado, algumas limitacdes dos modelos ndo paramétricos nas
analises multivariadas e a dificuldade na implementagcédo de graficos biplot para
melhor visualizagdo da interacdo GxE tem sido relatado (AGYEMAN et al., 2015).

O uso dos métodos de estabilidade alocados no grupo | a exemplo de HMGV
e Si®, podem ajudar os melhoristas de mandioca na selecdo dos melhores
genotipos nos ensaios VCUs para posterior recomendacdo de cultivo, ja os
métodos mais relacionados a estabilidade estatica, podem ser utilizados na
selecao de genitores para cruzamentos no melhoramento (KADHEM et al., 2010;
RAHADI et al., 2013). Tendo em vista a hipétese levantada de que a variancia
entre 0s genotipos pode afetar o poder discriminante dos métodos, tanto o Pi

quanto o Si® podem ser utilizados na presenca de maior heterogeneidade de
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variancia em genotipos e ambientes, enquanto que os parametros E&R —
S2di,R? e RMSE, sdo os mais indicados quando a variancia for de baixa
magnitude, pois tendem a separar a estabilidade bioloégica da agronémica de

forma concisa e confiavel.

Selecdo via indice multivariado AMMI x GGE x WAASB x HMGV para
performance, estabilidade e adaptabilidade

Uma estratégia importante no programa de melhoramento de plantas para
contornar as diferencas nas classificacbes dos gendtipos, é explorar a
estabilidade e adaptabilidade ampla ou especifica dada a natureza significativa da
interacdo GXE, com base em abordagens paramétricas (uni e multivariado) e nédo
paramétricas (NASSAR; HUEHN, 1987). A utilizacdo conjunta destas abordagens
tem sido explorada na maioria dos programas de melhoramento, devido as suas
particularidades e beneficios, além das ferramentas gréficas que permitam uma
visualizacao eficiente da interacdo GXE. Contudo, a repetibilidade, similaridade e
poder de andlise dos métodos, precisam ser mais explorados em diferentes
culturas (MOHAMMADI; AMRI, 2016).

Dentre os modelos multivariados, o AMMI é uma das principais ferramentas
estatistica para entendimento da interacdo GXE por separar e explorar os efeitos
principais (variancia aditiva) da interacdo (multiplicativa), identificando adaptacées
especificas por meio da magnitude e sinais dos escores, assim como genoétipos e
ambientes estaveis, dado pelas pontuacdes préximos de zero nos eixos IPCAL e
IPCA2 (GAUCH, 1992, 2013; SILVA; BENIN, 2012). J4 o método GGE remove o
efeito de ambiente e expressa somente a resposta em funcéo do efeito do G +
GXxE. Essa metodologia permite identificar adaptacdes ampla e/ou especifica por
meio da distancia do gendtipo (ambiente) da origem do biplot, além da existéncia
de megaambientes, que sao conjuntos de ambientes que compartiiham as
mesmas caracteristicas edafoclimaticas, além do poder de discriminacdo e
representatividade dos ambientes de teste, dado pelo tamanho e angulo dos
vetores (YAN; TINKER, 2006).

Tanto AMMI quanto GGE podem explorar variancias e correlagdes genéticas
entre pares de genoétipos e ambientes, estes tém por finalidade distinguir o padréo
da interacdo GxE do erro aleatorio, e estes mostraram-se eficientes por capturar

uma alta propor¢cdo da SQgxe (>40%), e identificaram gendtipos estaveis e



68

adaptaveis aos diferentes ambientes. Entretanto, no presente estudo, o GGE
explicou maior propor¢cdo da variancia total para PTR (75.27%) e para DMC
(90.66%) em comparacdo com o método AMMI que captou 53.53% e 59.21%,
respectivamente. Resultados semelhantes foram reportados por Agyeman et al.
(2015) ao avaliarem 10 genotipos de mandioca em 6 ambientes. Estes resultados
podem ser devidos a: i) auséncia da propriedade do produto interno de vetores no
AMMI, ii) ao fato do GGE nao explorar diretamente os efeitos principais, o que
pode aumentar o efeito do ruido no modelo devido a GXE, resultando em maior
proporcao dessa soma de quadrados, ou iii) maior precisdo do modelo GGE em
descobrir padrdes da interacdo GXE (AGYEMAN et al., 2015; YAN, 2016).

Ensaios multi-ambientes prévios, tanto na fase de selecdo clonal de
avaliacdo quanto em ensaios de VCU, também reportaram maior captacao da
soma de quadrados na metodologia GGE (85%) em relacdo a AMMI (72%)
(ESUMA et al., 2016; RAD et al.,, 2013). Levando em consideracdo a selecao
simultanea, com interacdo GXE tendendo a zero, os métodos AMMI e GGE
identificaram os gendtipos BR11-34-69 e BRS Novo Horizonte, respectivamente,
como os de maior PTR e estabilidade. Por outro lado, o gendétipo BRS Novo
Horizonte foi o que apresentou maior DMC e estabilidade para os modelos AMMI
e GGE (adaptacao geral, média maior que a média geral e IPCA préximo a zero),
embora a Corrente também tenha apresentado caracteristicas semelhantes pelo
método GGE. Entretanto nem sempre a maior explicacdo da SQgxe, confere
superioridade ao método GGE, uma vez que a maior captacdo da variancia total
nao representa maior precisao na selecdo de gendtipos superiores, em funcao da
manutenc¢ao de ruidos no modelo (KVITSCHAL et al., 2009; YAN et al., 2016).

O indice WAASB combina em um Gnico modelo, recursos das técnicas
AMMI e BLUP, para selecionar genoétipos quanto a sua estabilidade e
performance agrondmica. Neste estudo foram utilizados pesos iguais para
desempenho médio e estabilidade (50%), tanto para PTR quanto DMC. O indice
WAASB apresenta algumas vantagens, pelo fato de ser baseado em modelos
mistos, ser flexivel na escolha dos pesos econdémicos de acordo o interesse do
melhorista, permitir que os padrdes da interacdo GxE sejam explorados por mais
PCs, além da menor sensibilidade aos outliers que sdo inerentes aos ensaios
METs (OLIVOTO et al., 2019). No biplot os gendétipos e ambientes sdo dispostos

em quatro grupos, o primeiro inclui genoétipos improdutivos e instaveis, enquanto o
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segundo representa 0s genétipos produtivos e instaveis (ambos apresentam alta
interacdo GxXE e ambientes discriminativos), o terceiro inclui baixa produtividade,
e 0 quarto alto produtividade (ambos com menor valor de WAASB, amplamente
adaptados e baixa capacidade de discriminagdo) (OLIVOTO et al., 2019). Com
base nesse cenario, a BRS Novo Horizonte se destacou no grupo IV, assim como
o ambiente PP-2018 para as duas caracteristicas.

Por fim, a média harmonica dos valores genotipicos (HMGV) com base nos
BLUPs, possui como pontos positivos, a maior flexibilidade para lidar com a
heterogeneidade de variancias e covariancias entre os ambientes, eliminagédo do
ruido da interacdo GxE, resultados gerados na escala da propria caracteristica e
o fato de levar em consideracdo a herdabilidade na estimativa do modelo com
selecéo simultanea para performance e estabilidade genotipica. Portanto, quando
0 genotipo apresenta um pequeno desvio dentro e entre locais € considerado
estavel (RESENDE 2007a). Assim, o HMGV destacou o gendtipo BR11-34-41 e a
BRS Novo Horizonte como os gendtipos mais importantes para aumento na PTR

e DMC, respectivamente.

Caracterizacao de ambientes contrastantes e mega-ambientes via GGE

Os ambientes diferem no que diz respeito a qualidade e quantidade dos
recursos disponibilizados para a planta, além das condi¢cdes climéticas, que
resultam em expresséao fenotipica diferenciada dos genotipos devido a condi¢des
imprevisiveis do ambiente (covaridveis ambientais). Quantificar e explorar as
variacbes ambientais sdo imprescindiveis na determinacdo do perfil de
desempenho do gendtipo, tendo em vista que a expressao do potencial produtivo
s6 serd alcancada quando as condicdes edafoclimaticas ideais forem atendidas
(MALOSETTI et al., 2013). A identificacdo e classificacdo de gendtipos e
ambientes apropriados para o cultivo é de fundamental importancia para o
programa de melhoramento de qualquer espécie porque orienta na
recomendacdo regionalizada dos melhores gendtipos no conjunto alvo de
ambientes para os quais as inferéncias e previsdes sejam validas e precisas (VAN
EEUWIJK et al., 2016).

De modo geral, os ambientes ideais devem discriminar os efeitos
genotipicos e ainda serem representativos dos mega-ambientes, que s&o

definidos como uma regido de cultivo que possui caracteristicas razoavelmente
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homogéneas, mas ndo &rea necessariamente contigua que faz com que
gendtipos semelhantes tenham o melhor desempenho (YAN; RAJCAN, 2002;
YAN et al.,, 2016). Em cada mega-ambiente, os efeitos da interacdo GXE séo
limitados ou nado significativos, de tal forma que as condi¢cdes edafoclimaticas
tendem a ser semelhantes, pois promovem respostas fenotipicas equiparaveis em
grupos de gendtipos com angulos menores que 90° (dentro do mega-ambientes),
enquanto que angulos maiores que 90° sdo tipicos de ambientes né&o
correlacionados e angulos maiores que 180° indicam correlagdo negativa com
condi¢cdes edafocliméticas distintas, como observado entre UFRB-2019 e NR-
2019 para PTR, embora mais de 70% dos ambientes apresentaram alta
correlacdo entre si (YAN et al., 2016).

As condicdes climéaticas tendem a exercer maior influéncia na expressao
fenotipica dos gendtipos em comparacdo com as condicdes edéficas, como pode
ser visto nos ambientes UFRB-2019 e NR-2019 (>precipitacdo e <temperaturas),
gue apresentaram com resposta distinta entre as caracteristicas, ou seja, vetores
longos no biplot AMMI para PTR e vetores curtos no biplot GGE para DMC,
resultando em alta instabilidade para PTR e alta estabilidade para DMC. Por outro
lado, houve alta homogeneidade entre as covariaveis ambientais (temperatura e
precipitacdo) o que pode ter resultado na alta correlacdo entre os ambientes com
padrées de fraca ou nula interacdo GxE (Figura 2). Em sorgo, Oliveira et al.
(2020b) relataram que séries histéricas de dados climaticos podem orientar na
recomendacdo e classificacdo de genétipos e ambientes alvo, sendo que a
performance agron6mica foi afetada pela precipitacdo e temperatura, resultando
em mudanca na sua classificacao.

As linhas perpendiculares nos mega-ambientes sdo desenhadas a partir da
origem do biplot dividindo o poligono em setores. Os gendtipos no vértice do
poligono podem ser os de maior desempenho, quando apresentarem um ou mais
ambientes associados, ou entdo os de pior desempenho caso nao tenham
nenhum ambiente neste setor (YAN et al., 2016; VAN EEUWIJK et al., 2016).
Quando todos os ambientes avaliados estdo no mesmo setor, € indicativo de que
um unico genotipo apresenta alto rendimento em todos os ambientes, como no
caso da BRS Novo Horizonte, que foi alocada no vértice com os maiores valores
de DMC em todos os ambientes, e também pode ser utilizada como referéncia

para avaliacdo genotipica. Achados semelhantes foram relatados por Adetoro et
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al. (2021), em que DMC apresentou cinco setores ao todo, e apenas um mega-
ambiente foi identificado, demonstrando a estabilidade e alta performance deste
genatipo, e indicadores de alta correlacédo entre os ambientes.

De forma contraria, se os ambientes estdo em setores distintos, isso indica
que houve mais de um genétipo com alto rendimento em diferentes ambientes, a
exemplo do que ocorreu com a caracteristica PTR, na qual houve a formagéo de
dois mega-ambientes tendo o gendtipo BR11-34-41 as maiores produtividades de
raizes em um total de nove ambientes, a exemplo do NR-2019 e UFRB-2018 que
apresentaram vetor longo (alta interacdo GxE) e vetor curto (baixa interacéo
GxE), demonstrando boa capacidade discriminativa e representativa,
respectivamente desses ambientes (YAN, 2016; VAN EEUWIJK et al., 2016).

Por fim, a recomendacdo de um gendtipo que agrega alta performance
agronbmica em todas as variaveis e que tenha estabilidade e adaptabilidade é
uma tarefa complexa, embora o presente estudo tenha demonstrado que o0s
novos genotipos de mandioca possuem desempenho superior as testemunhas,
frente as mudancas ambientais. A repetibilidade, confiabilidade e adequacéo dos
métodos devem ser mais exploradas, a fim de estabelecer métodos alternativos

gue assegurem ao melhorista a ampla utilizacdo nos ensaios em multi-ambientes.

Perspectivas futuras

Identificar gendtipos com alto desempenho associado a maior estabilidade
fenotipica é um dos principais objetivos do programa de melhoramento.
Entretanto, os ensaios METs tém por caracteristica o nimero desequilibrado de
genodtipos ao longo dos diferentes anos de avaliacdo, em virtude do descarte
daqueles de pior desempenho e inclusdo de novos clones nos diferentes anos de
cultivo. Isso resulta em pouca eficiéncia dos métodos de efeito fixo, e, portanto a
exploragdo da interagdo GXE, pode ser mais precisa com base no uso de
modelos mistos, incluindo abordagens mais modernas como os indices MPS e
MTMPS (OLIVOTO et al., 2019), que considera performance e estabilidade para
multi-trait, importante para identificacdo de genoétipos superiores que agregue
multiplas caracteristicas de interesse agrondmico (inclusive de qualidade
nutricional das raizes e doencas), por meio de diferentes indices de estabilidade.

Tudo isso, com intuito de aumentar a eficiéncia na recomendacdo de novos
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gendtipos e explorar melhor os efeitos ambientais, sobretudo para caracteristicas
de maior complexidade e influéncia ambiental como PTR.

CONCLUSAO

A recomendacédo de genotipos que agreguem alto rendimento para todas as
variaveis e que ao mesmo tempo possua estabilidade e adaptabilidade é uma
tarefa complexa, tendo em vista a natureza e significancia da interagdao GXxE.
Entretanto, mesmo lidando com genotipos em fase final de validacdo o presente
estudo foi capaz de selecionar aqueles de alta performance agronémica, com 0s
parametros genéticos evidenciando o potencial de ganho com a selecdo dos
melhores genétipos (BR11-34-41 e BR11-34-69) (>32 t ha™) e aqueles com alto
teor de matéria seca nas raizes (BR12-107-002 e BR11-24-156) (>37 %), que
juntamente do genodtipo BRS Novo Horizonte foram os mais produtivos em
comparacao com as testemunhas. Com base em diferentes métodos, 72% deles
identificaram o genotipo BRS Novo Horizonte como aquele de maior estabilidade
e performance (DMC), enquanto que 47% identificaram os genoétipos BR11-34-41
e BR11-34-69 apresentam potencial para lancamento comercial com elevada PTR
e teores intermediarios de DMC. Correlacdes positivas e altamente significativas
entre os métodos paramétricos e ndo parameétricos foram agrupadas para melhor
entender sua capacidade de explorar a interacdo GxE. Quatro grupos foram
formados de acordo ao conceito de estabilidade, sendo que o primeiro deles
estava bastante correlacionado com as caracteristicas em andlise (estabilidade
agrondmica). O gendtipo BR11-24-156 apresentou alta estabilidade estatica para
50% dos métodos (grupo II, 1l e 1V), embora ndo possa ser recomendado para
ambientes favoraveis devido ao baixo valor de PTR nessas condicdes, podendo
nesse caso, ser usado como parental no programa de melhoramento. A
abordagem multivariada (AMMI, GGE e WAASB), foram eficientes e
complementares para o estudo da GxE e selecdo simultanea, tendo o genaétipo
BR11-24-156 apresentando estabilidade estatica e a BRS Novo Horizonte
(dinamica) para PTR, enquanto que para DMC a BR11-34-69 e BR12-107-002
apresentaram estabilidade estatica e a BRS Novo Horizonte estabilidade
dindmica. Portanto estes métodos podem ser utilizados de forma complementar e

simultdnea para a selecdo de genoétipos, aumentando a confiabilidade do



73

melhorista na recomendacdo de genotipos superiores no melhoramento genético

de mandioca.
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Figura suplementar S2. Biplots para: A) produtividade total de raizes de mandioca

(PTR, t ha) e B) teor de matéria seca (DMC, %), versus média ponderada dos escores

absolutos para as melhores predi¢des lineares imparciais da interacdo genétipo versus

ambiente (WAASB), obtidas da avaliacdo de 12 genétipos de mandioca em 12

ambientes.
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SELECAO MULTI-CARACTERISTICAS EM MULTI-AMBIENTES PARA
DESEMPENHO E ESTABILIDADE EM GENOTIPOS DE MANDIOCA

Autor: Msc. Juraci Souza Sampaio Filho

Orientador: Dr. Eder Jorge de Oliveira

Resumo: A interacdo gendtipo por ambiente (GXE) limita a eficiéncia da selecao
de genotipos superiores, ocasionado em muitos casos por Vviés nas estimativas
genéticas. Aliado a necessidade de ganhos genéticos para diversas
caracteristicas simultaneamente, métodos tém sido propostos, considerando alta
performance e estabilidade de rendimento, como o MPS (mean performance and
stability) e MTMPS (multi-caracteristicas, mean performance and stability index),
utilizando modelo linear misto. O objetivo deste estudo foi examinar a variacao
genética e os efeitos da interacdo GxE para o rendimento de raizes frescas,
(PTR, t ha) e mais trés caracteristicas primarias e trés secundarias. Assim, 22
gendtipos foram avaliados em delineamento de blocos completos ao acaso
(DBC), com trés repeticoes em 47 ambientes (ano x local) no Brasil. As
estimativas de H? foram em média 0.37 para as caracteristicas primarias e 0.44
para as secundarias, com h;,;, > 0.90 para todas as caracteristicas, enquanto a
magnitude da GxE (dZy.) variou de 0.02 para altura das plantas a 23.36 para
indice de colheita), com 20.55 para PTR. O fator analitico (FA3) foi acima de 85%
e a comunalidade (fj)) acima de 87% para todas as caracteristicas, com alta
explicacdo da variancia genética. No Grupo 1 composto por gendtipos altamente
produtivos e estdveis para caracteristicas primarias, os genétipos BRS Novo
Horizonte e a BR11-34-69 foram os mais indicados para PTR, enquanto BRS
Novo Horizonte e BR12-107-002 para DMC. Adicionalmente, o MTMPS com
intensidade de selecdo de 30% identificou sete gendtipos com maior estabilidade,
dos quais quatro sdo novos gendtipos, selecionados com base no S3, R e
RMSE para multi-caracteristicas. Portanto, o uso de métodos que levem em
consideracao a estabilidade e performance produtiva pode ajudar a aumentar a
confiabilidade na recomendacao de novas cultivares de mandioca.

Palavras chave: Manihot esculenta Crantz, mapa de calor, MPS e MTMPS,

interacdo genotipo por ambiente (GXE).



MULTI-TRAIT SELECTION IN MULTI-ENVIRONMENT FOR PERFORMANCE
AND STABILITY OF CASSAVA GENOTYPES

Author: Msc. Juraci Souza Sampaio Filho

Advisor: Dr. Eder Jorge de Oliveira

Abstract: The genotype vs. environment interaction (GxE) restricts the efficiency
for the selection of superior genotypes, caused in many cases by genetic
estimative bias. Diverse methods have been proposed due to the necessity for
genetic gains for diverse traits simultaneously, considering performance and yield
stability, such as mean performance and stability (MPS) and multi-trait mean
performance and stability index (MTMPS), using a linear mixed model. The
objective of this work was to assess the genetic variation and the GXxE effects for
fresh root yield (FRY, t ha™) and three other primary and three secondary traits.
Thus, 22 genotypes were evaluated under completely randomized block design
(DBC), with three replicates in 47 environments (year X location) in Brazil.
Estimates for H? were in average of 0.37 for the primary traits and of 0.44 for the

secondary ones, with hz,;, > 0.90 for all traits, while the magnitude of GXE (gjy.)

varied from 0.22 for plant height to 23.36 for harvest index, with 20.55 for FRY.
The analytic factor (FA;) was above 85% and communality () >87% for all traits,
with high explanation for genetic variance. In Cluster 1, constituted of highly
productive and stable genotypes for primary traits, genotypes BRS Novo Horizonte
and BR11-34-69 were the most recommended for FRY, while BRS Novo
Horizonte and BR12-107-002 for DMC. In addition, MTMPS with selection intensity
of 30% identified seven genotypes with higher stability, of which for are new
genotypes, selected based on SZ;, R* and RMSE for multi-traits. Therefore, the use
of methods which consider stability and productive performance may enhance the
reliability in the recommendation of new cassava cultivars.

Keywords: Manihot esculenta Crantz, heat map, MPS and MTMPS, genotype vs.

environment interaction (GxE).
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INTRODUCAO

A mandioca (Manihot esculenta Crantz) pertencente a familia
Euphorbiaceae tem alto potencial de uso industrial, sobretudo pelo potencial de
exploracdo do amido das raizes que é considerado o principal produto da espécie,
embora todas as partes da planta podem ser exploradas comercialmente
(CEBALLOS et al., 2012). Com uma producédo global de 302.6 milhdes de
toneladas, em uma area de 28.2 milhdes de hectare, e uma produtividade média
de 10.7 t ha, é cultivada em mais de 90 paises, sendo a quarta maior fonte
caldrica e a segunda fonte de amido mais importante do mundo, e, portanto, com
consequente importancia para a seguranca alimentar (STAPLETON, 2012; FAO,
2020; CEBALLOS et al., 2021). Por ser uma espécie amplamente cultivada em
praticamente todos os continentes, existem diversos fatores ambientais que
influenciam na produtividade e rentabilidade da cultura. Portanto, de modo geral,
0 sucesso da producao depende de como exploramos de forma favoravel o
componente genético nos diversos ambientes alvos.

Durante o processo seletivo nos programas de melhoramento genético sao
conduzidos diversos ensaios nos polos de producgéo alvo para recomendacgéo das
novas variedades em diferentes anos de cultivo, de forma a melhorar a
compreensao dos fatores que influenciam a expressédo do fenétipo e permitir a
indicacdo dos genoétipos com maior desempenho e estabilidade produtiva para
evitar frustracdes de safra e consequente baixa ado¢cdo das novas variedades.
Portanto, nas etapas finais dos programas de melhoramento genético sao
conduzidos diversos ensaios METs (ensaios de teste em multi-ambientes),
chamados ensaios uniformes de producdo (UYT) por pelo menos dois anos
consecutivos nas principais regides alvo da recomendacédo (OLIVEIRA et al.,
2014; FREITAS et al., 2018; ANDRADE et al., 2019; CEBALLOS, 2020).

Os ensaios MET séo realizados anualmente para identificar a estrutura da
interacdo genodtipo x ambientes (GxE), um fendbmeno natural onde o efeito de
genotipos e ambientes € somado a um terceiro fator (GXE), que é resultante da
nao consisténcia no ranqueamento dos gendtipos para determinadas
caracteristicas, sendo necessario avaliar a importancia dos parametros genéticos
e ambientais durante o processo seletivo (MALLOSETE et al., 2013; BOREM et
al., 2017; OLIVOTO et al.,, 2019a). De modo geral, a modelagem da interacéo
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GxE, a obtencdo de gendtipos estaveis e adaptados e a selecdo de ambientes
alvos sao realizados por meio de varios métodos estatisticos desenvolvidos nas
Gltimas décadas, que mensuram a separacao espacial (local), temporal (ano) e
genético entre os fatores. Esses métodos abordam desde procedimentos simples
de andlise de variancia ndo paramétrica com efeito fixo e/ou linear-bilinear, como
0S pospostos por Huehn (1979), Nassar e Huehn (1987), Kang (1988) e Fox et al.
(1990), até os métodos paramétricos univariado e multivariado mais robustos
(YATES; COCHRAN, 1938; FINLAY; WILKINSON, 1963; EBERHART; RUSSELL,
1966, GAUCH; ZOBEL, 1988; YAN et al., 2000). Mais recentemente métodos
baseados em modelos lineares de efeitos mistos (LMM) tém sido amplamente
utilizados para estimar os melhores preditores lineares néo viesados (BLUPS) e
ainda obter estimativas de componentes de variancia e valores genéticos mais
confidveis, além de modelar a heterogeneidade de varidncias genéticas e
correlacdes entre pares de ambientes com condi¢gdes contrastantes e dados
desbalanceados (SMITH et al., 2005; VAN EEUWIJK et al., 2016).

Um outro aspecto bastante relevante nas etapas finais dos programas de
melhoramento genético é o desbalanceamento dos ensaios em funcdo da
remocao dos clones de pior desempenho e substituicdo por outros clones para
testes nos anos seguintes, ou seja, nem todos os gendtipos sdo testados todos os
anos e nos mesmos locais. Com isso, os dados fenotipicos dos diferentes
gendtipos, locais e anos sdo altamente desbalanceados. Em abordagens
tradicionais para o estudo da interacdo GxE a existéncia de dados
desbalanceados resulta em variancias e covariancias heterogéneas das médias
ajustadas dos valores fenotipicos que sao utilizados pelos melhoristas na escolha
dos genotipos a seguirem para as proximas etapas de avaliagdo ou mesmo serem
recomendados como variedades. Portanto, alguns parametros de selecdo nao
podem ser obtidos para dados n&o balanceados nem para estruturas
heterogéneas de variancia-covariancia complexas. Por outro lado, a andlise de
modelos mistos pode ser uma alternativa para lidar com esse tipo de dado, pois
as estimativas BLUPs tendem a ser bastante robustas na predicdo do valor
genotipico e reducdo dos ruidos (HU, 2015). Além disso, novas abordagens

baseadas em modelos mistos, como o fator analitico, possibilitam a incorporacéo
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de parentesco, por meio de matrizes de covariancia de efeitos genéticos
aleatérios (BERNARDO, 2020).

Além do alto potencial agronémico nos ambientes alvos, de acordo com seu
destino final (industria ou consumo fresco), as novas variedades de mandioca
precisam apresentar elevada estabilidade fenotipica para uso e recomendacédo
em maior abrangéncia geografica. No entanto, selecionar gendtipos de alto
desempenho para varias -caracteristicas simultaneamente € um processo
complexo uma vez que a obtencdo de ganhos genéticos simultdneos para
diversas caracteristicas é dificultada pela existéncia de correla¢cdes muitas vezes
indesejaveis, devido ao relacionamento complexo e arquitetura genética entre as
caracteristicas (EGESI et al., 2007; VAN EEUWIJK et al., 2016; OLIVOTO et al.,
2019a). Por outro lado, embora a selecdo truncada seja simples, por nédo
enfrentar o problema da multicolinearidade entre caracteristicas, esse processo
de selecdo pode ser ineficaz quando as populacdes ndo possuem suficiente
variacdo para todas as caracteristicas sob selecdo, pela necessidade de
populacdes de maior tamanho, e quando existem correlacdes negativas entre
caracteristicas chaves. Em funcdo da necessidade de ganhos genéticos
simultdneos para diversas caracteristicas, com progresso rapido e maior
confiabilidade na recomendacéo, diversos métodos tém sido propostos a exemplo
de, FAI BLUP (indice multi-caracteristicas baseado em analise fatorial e distancia
genotipo-idedtipo), MTSI (indice de estabilidade multi-caracteristicas), GYT
(gendtipo por rendimento x caracteristicas) e MGIDI (indice de distancia genétipo-
idedtipo multi-caracteristicas). Por outro lado, poucos séo os relatos que associam
o estudo da interacdo GxE, performance, adaptabilidade e estabilidade
genotipica, para multi-caracteristicas com dados desbalanceados em ensaios de
mandioca.

A entrega de variedades que atendam as expectativas dos consumidores
finais e com isso possam ter alta adog&o pelo setor produtivo deve levar em
consideracdo nao apenas atributos produtivos, mas também caracteristicas
associadas ao porte da planta, capacidade multiplicativa, maior cobertura de solo
para minimizacdo das intervencdes no controle de plantas daninhas, além de
atributos relacionados a qualidade das raizes, para maior aceitagdo comercial,

sobretudo quando o destino final € o consumo fresco ou agroindustrias de
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processamento que demandam alta qualidade do amido. Portanto, a selegdo com
base em multi-caracteristicas e multi-ambientes em mandioca ja é uma realidade
(AINA et al., 2009; ADJEBENG-DANQUAH et al., 2017; NDUWUMUREMYI et al.,
2017; OKEKE et al.,, 2017; LEON et al., 2021), embora ainda careca de
abordagens alternativas e robustas para selecdo simultdnea para performance
agrondmica e estabilidade produtiva.

Olivoto et al. (2019b, 2022) desenvolveram dois métodos de ponderacéo
entre 0 desempenho médio e a estabilidade genotipica, que podem ser utilizados
para diferentes métodos paramétricos e nao paramétricos. O MPS (mean
performance and stability) é baseado na média ponderada dos scores absolutos
da decomposicdo do valor singular (DVS) da matriz de BLUPs para o efeito da
GXxE, enquanto que o indice de estabilidade multi-caracteristicas - MTMPS (multi-
caracteristicas, mean performance and stability index) criado no conceito do
indice de estabilidade multi-caracteristica (MTSI), é baseado na distancia
genatipo-ideotipo (euclidiana) usando os scores obtidos por meio de uma analise
fatorial exploratéria, em que o gendtipo com menor MTMPS esta mais préximo do
ided6tipo e, portanto, apresenta um MPS alto para todas as caracteristicas
analisadas.

Os objetivos deste estudo foram: i) avaliar a interacdo GXE em gendtipos de
mandioca para multi-caracteristicas; ii) estimar os parametros genéticos para sete
caracteristicas agrondmicas de interesse econdmico; iii) identificar grupos de
gendtipos com maior desempenho produtivo, e maior adaptabilidade e
estabilidade genotipica por meio do indice MPS; e iv) selecionar gendtipos que
possuam alta performance e estabilidade genotipica para multi-caracteristicas
pelo indice MTMPS.

MATERIAL E METODOS
Ensaios de producgéo
Os ensaios METs do programa de melhoramento genético de mandioca da
Embrapa Mandioca e Fruticultura, localizado em Cruz das Almas, Bahia, Brasil
(12°40°19"S, 39°06°22" W, 226 m de altitude), foram compostos por onze ensaios
avancados de produtividade (AYT) e 36 ensaios uniformes de produtividade

(UYT), os quais envolvem ambientes de baixo e alto potencial agricola (Tabela 1).
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Os experimentos foram instalados e avaliados em 16 locais experimentais,
de modo que a combinacdo ano e local foi denominada de ambiente (47
ambientes no total). Com padrédo pluviométrico bimodal, os experimentos foram
implantados no inicio da estacdo chuvosa e em seguida mantidos em condi¢des
de sequeiro, nos anos agricolas de 2016 a 2021, a exemplo do que é feito
convencionalmente no sistema de producao local (Figura 1). A maior parte dos
ambientes sio de clima tropical quente e imido (Savana Umida Tropical (Aw) a
Moncao Tropical (Am) (KOPPEN, 1940), com precipitacdo média anual de 1000
mm entre os meses de abril a agosto e com temperatura média anual de 25,5°C +
4,5 °C (INMET).

Tabela 1. Localizacdo e descricdo dos ambientes de avaliacdo dos genétipos de
mandioca durante os anos agricolas de 2016 a 2021.

) Vivento  Rad/solar  Altitude ] ) Tipo
Local Ambientes Ano ) Latitude Longitude
(ms")  (MJ/m2dia) (m) solo
Laje SJ-BA Laje_16 2016 1,89 18,51 190 13°08'36"  39°25'46" LVAd
Santo Amaro-BA SA_16 2016 2,38 19,12 42 12°32'48"  38°42'43" V
Laje SV-BA Laje_ 17 2017 1,99 18,67 190 13°08'36"  39°25'46" LVAd
Santo Amaro-BA SA_17 2017 2,43 19,26 42 12°32'48"  38°42'43" v
Cruz das Aimas-BA CRUZ_18 2018 2,72 18,38 220 12°3911"  39°0719" LVAd
Laje RA1-BA Laje_ 18 2018 187 17,98 190 13°08'47"  39°17'58" LVAd
Cruz das Aimas-BA CRUZ_19 2019 2,71 18,98 220 12°39"11"  39°0719" LVAd
Laje RA2-BA Laje 19 2019 1,89 19,38 190 13°09'62"  39°25'59" LVAd
Valenga NR-BA VAL_19 2019 1,89 19,38 39 13°22'26"  39°04'30" LAd
Cruz das Aimas-BA CRUZ_20 2020 2,61 17,32 220 12°39"11"  39°0719" LVAd
Laje Capela-BA Laje 20 2020 1,87 17,62 190 13°39'62"  39°25'59"  LVAd
G, Mangabeira-BA MANG 2020 2,61 17,32 200 12°34'23"  38°42'53" LVAd
Florestal-MG FLOR_20 2020 2,42 20,60 815 19°5312"  44°25'56" PVAd
[tamaraju-BA IT_21 2021 1,00 18,13 112 17°0221"  39°31'52"  LVAd
Cruz das Aimas-BA CRUZ_21 2021 2,29 15,82 220 12°3911"  39°0719" LVAd
Alagoinhas-BA ALA_21 2021 2,29 18,93 230 12° 07" 13"  38°24'35" PV
Alcobaga-BA ALC_21 2021 4,63 16,95 16 17°3121"  39°11'63" PAQd
Laje NH-BA Laje_21 2021 2,18 17,17 190 13°09'652"  39°25'59" LVAd
Entre Rios-BA ER_21 2021 1,10 16,66 162 11°56'31"  38°05'04" PV
Dourados-MS DOU_21 2021 0,24 18,17 469 22°1116"  54°54'20"  LVdf

Tipo de solo: LVAd - Latossolo Vermelho Amarelo Distréfico; LAd - Latossolo Distréfico + PE -
Podzdlico Vermelho Amarelo Distréfico; V - Vertissolo + PV - Podzoélico Vermelho Amarelo; PV -
Podzodlico Vermelho Amarelo + LVA - Latossolo Vermelho Amarelo; PAQd — Podzol + Areias
Quartzosas Distréficas; PVAd — Argissolo Vermelho Amarelo Distréfico; LVdf - Latossolo Vermelho
+ Latossolo Vermelho Distroférrico
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Vinte e dois genotipos oriundos do programa de melhoramento genético de
mandioca foram avaliados, sendo seis clones em fase final de validacdo, BR11-
24-156, BR11-34-41, BR11-34-45, BR11-34-64, BR11-34-69 e BR12-107-002, 10
variedades melhoradas (BRS Caipira, BRS Dourada, BRS Formosa, BRS Gema
de Ovo, BRS Kiriris, BRS Mulatinha, BRS Novo Horizonte, BRS Poti Branca, BRS
Tapioqueira e BRS Verdinha) e seis variedades locais (Cigana Preta, Correntéo,

Corrente, Eucalipto, IAC-90 e Vassoura Preta).
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Figura 1. Biplot de dispersao dos dois primeiros componentes principais de sete variaveis
ambientais (climéaticas) e os 20 ambientes dos ensaios regionais de mandioca sendo:
Temperatura maxima, minima e média (Tmax, °c, Tmin, °c e Tméd, °c, respectivamente),
precipitacéo pluviométrica (PREC, mm dia™), umidade relativa do ar (UR, %), velocidade
do vento (V/VENTO, ms™) e radiac&o solar (RAD/SOLAR, MJ/m™dia™).

O preparo do solo para cultivo foi realizado no sistema de -cultivo
convencional, com uma dessecacao prévia das plantas espontaneas, seguido de
uma aracao e duas gradagens, no intuito de incorporar os restos culturais. Em
seguida utilizou-se uma plantadeira de mandioca para realizar a abertura dos
sulcos de plantio e também a adubacédo de acordo com a analise de solo. O

plantio foi feito manualmente, nos sulcos utilizando manivas padréo entre 15-18
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cm obtidas de hastes de 12 meses de idade, livres de pragas e doencgas, sendo
dispostas no sentido horizontal da linha de plantio.

Os ensaios foram implantados no delineamento de blocos completos
casualizados, com trés repeticdes. As parcelas foram constituidas de quatro
linhas com 25 plantas cada, com espacamento de 0.90 m entre linhas e 0.80 m
entre plantas. As recomendacdes técnicas de adubacéo e os tratos culturais pos-

plantio foram os mesmos recomendados para a cultura (SOUZA et al., 2006).

Caracteristicas avaliadas

Aos 12 meses apOs o plantio, sete caracteristicas agronémicas foram
mensuradas por parcela e extrapoladas para produtividade por hectare: 1)
produtividade de raizes frescas (PTR, em t ha') mensurada pesando todas as
raizes da parcela; 2) produtividade da parte aérea (PPA, em t ha) obtida pela
pesagem da parte aérea de todas as plantas da parcela, incluindo hastes, folhas e
peciolos; 3) teor de matéria seca nas raizes (DMC, em %) obtido pelo método da
balanca hidrostatica (KAWANO et al., 1987); 4) produtividade de raizes secas
(PRS, t ha™) obtida por meio da multiplicacdo da PTR x DMC; 5) indice de
colheita (IC, %), que a razao entre o peso fresco das raizes e a biomassa total; 6)
porte da planta (PP) avaliado por meio de uma escala de notas (1-5), sendo 1 =
porte excelente (sem ramificacbes ou com ramificacbes acima de 2.0 m), 2 =
porte bom (ramificacdes acima de 1.60 m ou ramificacdo baixa, mas com pelo
menos 1.6 m de hastes eretas), 3 = porte mediano (ramificacées acima de 1.20 m
ou ramificagdo baixa, mas com pelo menos 1.2 m de hastes eretas), 4 = porte
ruim (ramificacbes acima de 0.80 m ou ramificacdo baixa, mas com pelo menos
0.80 m de hastes eretas), e 5 = porte muito ruim (clones muito ramificados com
menos de 0.80 m de hastes eretas) e 7) altura da planta (ALT, m), avaliado por

meio de uma escala graduada do solo até o meristema da planta.

Andlise estatistica individual e conjunta

Os dados de todas as caracteristicas foram previamente submetidos a
analise de variancia individual, sendo a homogeneidade das variancias residuais
testadas pelo teste de Shapiro-Wilk. Razdo menor que sete entre o maior e menor

valor do quadrado médio do residuo foi adotada como critério para prosseguir
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com a andlise de variancia conjunta (PIMENTEL-GOMES, 2009). Em seguida,
foram estimadas as médias fenotipicas para cada gendtipo e local, as quais foram
utilizadas nas analises posteriores. O método REML (méxima verossimilhanca
restrita) foi utilizado para obtencdo dos componentes de variancia, enquanto a
significAncia dos efeitos aleatorios foi avaliada pelo LRT (teste da razdo de
verossimilhanca).

Para quantificar a estabilidade genotipica, foi realizada a decomposicao de
valor singular (DVS) da matriz de BLUPs para os efeitos da interagcdo GXxE,
gerados pelo método de modelo linear misto (LMM). O seguinte modelo linear
misto foi utilizado: Y; = u+ a; + tj + (@ T);; + yji + €k, €M que Y;; € a variavel
resposta; pu é a média do experimento; a; € o efeito principal do i-ésimo genotipo;
t; efeito principal do j-ésimo ambiente; (a t); efeito da interacdo do i-ésimo
gendtipo com o j -ésimo ambiente; yj, 0 efeito de k-ésimo bloco dentro do
ambiente j; k- €ésimo bloco do i-ésimo genoétipo no j-ésimo ambiente (i=1, 2,..., ; |
=1,2,.,e k=1,2,.,b); € 0 erro aleatorio associado ao modelo, com ~ N(0,¢?).
Os efeitos de gendtipos com g ~N(0,g;1i), em que o/ é variancia genética total
foram considerados aleatérios, enquanto o efeito de ambiente e blocos foram
considerados de efeito fixo. Foram obtidas quatro estimativas de herdabilidade,

sendo: i) herdabilidade no sentido amplo (H?), de acordo com a equagdo H? =

o’ , A .. A . ~
———2%— em que ¢? ¢ a variancia genotipica; ¢ variancia da interacdo GxE, e g2
0f +af, 0} g 1 e
variancia residual; ii) herdabilidade na média da parcela (h,,), de acordo com a

equacdo: hZ, = dZ/[0Z, +0}/e+0Z/(eb)], em que: o;, of e oZ sdo as

variancias genotipicas, da interagcdo GXE e residuais, respectivamente, em que e

e b sdo os numeros de ambientes e blocos, respectivamente; iii) herdabilidade de

2 _q_ABLUP
cullis — + 205 , €m que

Cullis et al. (2006) (HZ,,;;;), de acordo com a equagéo: H

cullis

ABLUP é o erro padrdo médio dos BLUPs genotipicos; e iv) herdabilidade de
9§
05+ABLUP

Piepho et al. (2008) (H3;.,n,), de acordo com a equago: Hp;opp0=
Andlises de adaptabilidade e estabilidade genotipica
Os gendtipos foram ranqueados com base no método MPS utilizando o

modelo paramétrico de Eberhart e Russell (1966). Os genoétipos com desvio de
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regressdo n&o linear (S3;, e RMSE) igual a zero receberam a classificagdo de posto
1 como gendtipo mais estaveis até o g-ésimo genotipo, enquanto 0s genotipos
com coeficiente de determinacdo da regressdo (R?) proximos de 1 foram
considerados 0s mais responsivos e adaptados até o g-ésimo genoétipo. O
seguinte modelo foi utilizado para a obtenc&o dos parametros de adaptabilidade e
estabilidade e posterior ranqueamento dos genotipos: y;; = B,; + B1:Ij + 8§i +
€;€m que; y;;, € a média do genotipo i, no ambiente j; B,; € a constante da
regressdo e representa a média geral do gendétipo i; B4; 0 coeficiente da
regressao linear, que mede a resposta do i-ésimo gendtipo a variagdo do j-ésimo
ambiente; I; indice ambiental codificado; 8%; variancia dos desvios da regressao;
€;; erro experimental medio.

O indice MPS foi obtido pelo redimensionamento da matriz de performance

100-0

agrondmica e estabilidade conforme o modelo: r;; = X (Gi-¢max) + 100,

Gmax — Gmin

0-100

assim como: r,; = X wi-wmax) + 0, €M que 1;; e r,; sdo os valores

Wmax = Wmin
maximos e minimos redimensionados para a performance e a estabilidade
genotipica para o i-ésimo genotipo, respectivamente; Gi e Wi sdo a resposta da
variavel (GY) e os valores do indice MPS do i-ésimo genotipo, respectivamente.
Estes valores foram selecionados de acordo a variavel resposta, tendo em vista
gue em seis delas, os maiores valores sdo desejados (exceto porte das plantas),
assim Gar = 100 € G = 0, € Wype = 100 € W,,,;,, = 0, exceto para o porte da
planta onde valores menores sdo desejados, assim G, =0 € Gpin = 100, €
Wipax = 0 € Wy, = 100. ISto €, apbs o redimensionamento o gendétipo com melhor
performance obteve nota 100 e o de pior performance recebeu nota 0. Por outro
lado, o gendtipo com melhor estabilidade recebeu o valor 100, enquanto genétipo
com pior valor de estabilidade recebeu o valor O, tendo-se por fim uma matriz
bidirecional, em que G e W sao os valores originais para a variavel resposta e
para os valores do indice MPS do i-ésimo genotipo. Em seguida, o indice MPS foi

(T'Gix By)+ (T'Wix 95)
Qy—es

calculado de acordo com a equacao: MPS = , em que MPS é o

indice que pondera entre a performance e a estabilidade para o i-ésimo genotipo;

6, —6s sdo os pesos para a variavel resposta (performance) e estabilidade
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assumida como 65 e 35% neste estudo, para todas as variaveis, respectivamente,
priorizando o desempenho médio em relacéo a estabilidade.

A variagdo nos pesos de performance e estabilidade com 6, — 65 variando

de 0/100, 5/95, 10/90...100/0, respectivamente foram analisados. Nesse caso, a
classificacdo é alterada dependendo do peso atribuido a variavel resposta e a
estabilidade, sendo que as classificacbes mais a esquerda foram obtidas
considerando apenas a estabilidade, enquanto as mais a direita apenas a
performance. Entre os extremos, foram obtidas diferentes classificacbes de
acordo com os pesos atribuidos para a performance.

Em seguida, foi obtido o indice MTMPS que considera o método de
estabilidade do MPS, baseado na distancia do genétipo-ideétipo (euclidiana) por
meio da analise fatorial (Olivoto et al., 2019b), de acordo com o seguinte modelo:
MTMPS; = [Zj;l(Fij —Fj)Z]O'S, em que MTMPS; o indice de estabilidade multi-
caracteristicas para o i-€simo genotipo; F;; o j- ésimo escore do 