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RESUMO

Um dos métodos de conducdo das populacdes segregantes do feijoeiro mais utilizados é o Bulk
dentro de plantas F2 ou So. Quando se utiliza esse método no Brasil as progénies sdo avaliadas
em experimentos com repeticao desde F2:3 ou So:1. Essa avaliacdo continua por quatro ou cinco
geracOes. Normalmente, a cada geracdo é realizada a selecéo utilizando apenas a informacao
da geracdo anterior. Contudo, alguns trabalhos publicados recentemente mostram que se a
avaliacdo for realizada considerando todas as geracdes, 0 ganho com a selecdo pode ser maior,
principalmente quando se utiliza um indice que envolve a informagdo da populacdo que
originou as progénies. O que ndo se tem informacédo é se utilizando os dados de campo a
vantagem do indice de selecdo se concretiza em gerac6es futuras, qual a diferenca em relagédo
ao emprego apenas das medias e de um indice que considera a herdabilidade entre as populacdes
e a herdabilidade entre progénies dentro de populacdes. Assim, o objetivo do trabalho foi de
comparar trés procedimentos de selecdo entre geracfes sucessivas de avaliacdo e verificar a
coincidéncia na classificacdo das progénies identificadas como superiores em geracoes
passadas e as mesmas progénies em geracoes futuras. Adicionalmente, discutir as implicacfes
da interagdo progénies x ambientes no sucesso com a sele¢do. Foram utilizadas progénies do
ciclo XV de um programa de selecéo recorrente do feijoeiro da Universidade Federal de Lavras.
Foram avaliadas inicialmente progénies So:a, oriundas de 19 populagdes, sendo
aproximadamente 23 progénies por populacdo, em um total de 439. Nas geracdo So:2 € So:3
foram avaliadas 322 progénies e na geragdo Sos, 79. Os experimentos foram conduzidos em
Lavras, MG, Brasil, no periodo de 2015 e 2016. Os caracteres avaliados foram a produtividade
de grdos, as notas de porte e o tipo de grdos. Com os dados obtidos, por geragéo ou conjunto de
geracdes, procedeu-se a analise de variancia utilizando o método dos quadrados minimos e
estimou-se as médias e 0s componentes de variancia genética e fenotipica. As mesmas analises
foram realizadas utilizando modelos mistos, considerando no modelo o efeito de populacdes
para a obten¢do dos BLUP’s. Obteve-se também um indice de selecdo (ISP) ponderado pela
herdabilidade entre populacdes e herdabilidade dentro das populagdes. Estimou-se as
correlacdes entre a classificacdo das progénies utilizando os trés procedimentos: as médias, 0s
BLUP’s e 0 ISP, em uma mesma geracdo e em geracOes sucessivas. Estimou-se também a
coincidéncia das melhores progénies avaliadas em So:4, cOm as mesmas progénies nas geracdes
anteriores pelos trés procedimentos. Constatou-se que a classificacdo das progénies pelos
BLUP’s e pelo ISP ndo diferiu expressivamente do utilizando apenas a media, mesmo quando
se consideraram varias geracdes na selecdo. Qualquer um dos procedimentos utilizados nédo
mitigou de modo efetivo o efeito da interacdo progénies x ambientes, pois a coincidéncia na
eficiéncia de selecdo de uma ou mais geragdes com uma geracgdo futura foi pequena e variou
muito pouco entre os procedimentos adotados.

Palavras chave: Phaseolus vulgaris, selecdo recorrente, indice de selecéo.



ABSTRACT

Bulk within progenies derived from F2 or Sp plants is one of the most used breeding methods
for common bean. When using this method in Brazil the progenies are evaluated in experiments
with replications from F2:3 or So:1. This assessment continues for four or five generations.
Usually, the selection made by generation is done based only on previous generation
information. However, some papers published recently show that if the evaluation is performed
considering all the generations, the selection gain can be greater, especially when using an index
that involves the original population information. What is not known is if using field data the
advantage of the selection index remains in future generations, what is the difference when only
the progenies means are used and when an index that considers the heritability among
populations and the heritability among progenies within populations is applied. Thus, the aim
with this study was to compare three selection procedures among successive generations of
evaluation and to verify the coincidence in the rank of the progenies identified as the best ones
in past generations and the same progenies in future generations. Additionally, we discuss the
progenies x environments interaction implications selection success. Progenies of the XV cycle
of Universidade Federal de Lavras common bean recurrent selection program were used. So:1
progenies from 19 populations were evaluated, with approximately 23 progenies by population,
in a total of 439 progenies. 322 Sp:2 and So:3 progenies and 79 So:4 progenies were evaluated.
The experiments were carried out in Lavras, MG, Brazil, in the period of 2015 and 2016. The
evaluated traits were grain yield, plant architecture and grain type. With the data obtained, by
generation or set of generations, we performed the analysis of variance using the least squares
method and estimated the means and the components of genetic and phenotypic variance. The
same analyzes were performed using mixed models, considering in the model the effect of
populations to obtain the BLUP's. A selection index (ISP) was also weighted by heritability
among populations and heritability within populations. The correlations between the progeny
rank were estimated using the three procedures: means, BLUP's and ISP, in the same generation
and in successive generations. The coincidence of the best progenies evaluated in Se:4, with the
same progenies in previous generations by the three procedures was also estimated. It was found
that the progenies rank by BLUP's and the ISP did not differ significantly from the means only,
even when considering several generations in the selection. Any of the procedures used did not
effectively mitigate the effect of interaction progenies x environments, because the coincidence
in the selection efficiency of one or more generations with a future generation was small and
there was a little variation between the adopted procedures.

Key words: Phaseolus vulgaris, recurrent selection, selection index.
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1 INTRODUCAO

O melhoramento genético do feijoeiro foi e tem sido muito eficiente visando a melhoria
da produtividade de grdos. Varias pesquisas que comprovam essa observacdo ja foram
realizadas (MATOS; RAMALHO; ABREU, 2007; CHIORATO; CARBONELL, 2014).
Contudo, as diferencas a serem detectadas séo cada vez menores, exigindo que os melhoristas
utilizem de todas as estratégias para incrementar o sucesso com a selecdo. Um dos métodos de
melhoramento mais empregados no melhoramento € o Bulk dentro de progénies F2 ou F3
(FREY, 1954). Por esse método, na maioria dos casos, as progénies sdo avaliadas desde a
geragdo F2:3 ou Sp:1 — quando se tem selecdo recorrente e a frequéncia alélica ndo é % - até a
F2:6 ou geracdes mais avancadas, quando se inicia o processo de avaliacdo de linhagens antes
de sua recomendacdo para os agricultores. Durante o avanco das geracGes, 0 ndmero de
progénies é decrescente, isto &, sdo algumas centenas no inicio e no final do processo tem-se de
uma a dez linhagens por ciclo seletivo. O que os melhoristas normalmente tém adotado é no
final de cada ciclo, ap6s as andlises, selecionar as melhores progénies apenas naquela geracéo,
sem considerar 0 que ocorreu no passado.

Na ultima década algumas propostas foram realizadas visando a melhoria do processo
por meio de analises, sobretudo usando modelos mistos, para utilizar a informacéo de todas as
progénies avaliadas nas geracgdes anteriores (BRUZI, 2008). Na mesma vertente, Resende et al.
(2015) propuseram um indice de sele¢do que considera todas as geracOes e a covariancia entre
geracOes sucessivas com o objetivo de identificar as melhores progénies. Por meio de simulagédo
mostraram que o processo é eficiente. Posteriormente Resende et al. (2016) complementaram
o trabalho anterior propondo realizar a selecdo utilizando o mérito das progénies em todas as
geracOes e o desempenho das populacGes de que elas foram obtidas. Mostraram que 0 processo
era eficiente e que deveria ser utilizado pelos melhoristas. Contudo nos trabalhos de Resende
et al. (2015 e 2016), consideraram que a frequéncia alélica era igual a %2, 0 que evidentemente
pode ndo se aplicar a selecdo recorrente, pois dificilmente a frequéncia dos alelos € igual. Nessa
situacdo, além da variancia aditiva (Va) e de dominancia (Vp) ocorrem 0s componentes D1, que
corresponde a covariancia entre os efeitos médios (aditivos) dos alelos e os efeitos de
dominéncia dos homozigotos e D> que € a variancia genética dos efeitos de dominancia dos
homozigotos. Especialmente D1 por ser uma covariancia pode ser negativa, como tem sido

constatado em algumas oportunidades em plantas autdgamas (SOUZA; RAMALHO, 1995;
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MORAIS et al. 1997), consequentemente o seu efeito em geragdes futuras pode ser contréario
aos objetivos dos melhoristas.

No programa de selecdo recorrente que vem sendo realizado na Universidade Federal
de Lavras, a recombinacao € realizada utilizando um sistema de multiplos “topcross”, isto ¢,
cada progénie selecionada é usada como fémea, em cruzamento com as demais. Desse modo, é
possivel ter a informacédo das progénies derivadas de cada topcross. Sendo assim, seria possivel
obter um indice de sele¢do, utilizando a informacao do desempenho da populacdo que originou
cada progénie ao longo das geracGes de endogamia, como recomendado por Resende et al.
(2016). Como nesse caso a frequéncia alélica ndo é %2, o que poderia ser usado € um indice
utilizando a herdabilidade entre populacGes e entre progénies dentro de populagdes. Nessa
situacdo o resultado seria aplicavel mesmo a frequéncia alélica ndo sendo igual.

Adicionalmente, na cultura do feijoeiro e muitas outras espécies cultivadas, a interacdo
das progénies por ambientes € expressiva e as consequéncias no sucesso com a selecdo
utilizando dados de geracdes sucessivas pode ser prejudicado.

Do exposto, foi realizado o presente trabalho com o objetivo de avaliar a eficiéncia
seletiva usando as médias, a abordagem de modelos mistos, estimando os BLUP’s usando o
efeito de populacBes, e o indice de selecdo ponderado (ISP) considerando a média e as
herdabilidades entre populacGes e entre progénies/populac@es, utilizando as médias das
avaliacdes de progénies de um programa de selecéo recorrente. Adicionalmente procurou-se
avaliar o efeito da interacdo progénies x ambientes na eficiéncia da selecdo dos trés
procedimentos adotados, pela coincidéncia das melhores progénies selecionadas em uma ou

mais geracOes, em uma geracao futura.
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2 REFERENCIAL TEORICO
2.1  Anhistdria do feijao carioca

O Brasil se destaca mundialmente na producédo da cultura do feijoeiro, sendo o maior
produtor e também consumidor dessa leguminosa, com producdo média anual de 2,5 milhdes
de toneladas (CONAB, 2017; WANDER, 2014). O estado de Minas Gerais é o segundo maior
produtor do pais, com &rea cultivada superior a 400 mil hectares por ano, com producdo
distribuida nas trés safras: “das aguas” (semeadura em novembro), “da seca” (semeadura em
fevereiro), e “de outono-inverno” (semeadura em julho) (CONAB, 2017). Neste estado a
producdo média do feijdo carioca estimada para a safra 2016/2017 é de 198,2 mil toneladas e
produtividade de 1,39 tonelada/hectare (CONAB, 2017).

O principal grupo de feijdo cultivado em Minas Gerais e no Brasil como um todo é o
Carioca, isto €, graos com cor creme e com estrias marrons. No inicio de 1966, foi levado ao
Instituto Agronémico de Campinas (IAC) uma planta de grande capacidade produtiva,
identificada por um agricultor no municipio de Palmital/SP. O proprietario da fazenda a
denominou de carioca, devido a uma raca de suinos conhecida como carioca, que também
possuia listras pelo corpo (CHIORATO; CARBONELL, 2014). Apos varios experimentos
realizados a cultivar foi recomendada ja em 1971 (ALMEIDA et al., 1971).

Almeida et al. (1971) ressaltam em seu trabalho que o habito alimentar do povo paulista,
na época de lancamento da cultivar, exigia do mercado variedades de feijdo com coloracdo
Unica do tegumento. Esse fato dificultaria a introducdo de variedades com grdos pintados ou
rajados. No entanto, a aceitacdo do novo cultivar pelos produtores e também pelos
consumidores foi relativamente alta, devido a uma escassez dos feijdes tradicionais no inicio
da década de setenta do século passado.

Algumas caracteristicas que promoveram o0 sucesso da cultivar foram a alta
produtividade em relacdo as demais cultivares, a resisténcia as doencas que prevaleciam na
época e as suas boas qualidades culinarias. No entanto, o esforgo dos pesquisadores envolvidos
no desenvolvimento da cultivar em divulgar as suas propriedades aos produtores e
consumidores foi o fator crucial que determinou a grande aceitagcdo do feijdo carioca no
mercado. De acordo com Almeida et al. (2000) foi estabelecido um plano de distribuicdo de
amostras de semente, juntamente com um folheto demonstrando as caracteristicas da nova

cultivar para todos os produtores da regido.
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A historia da cultivar original carioca € um bom exemplo de se ter uma oportunidade no
melhoramento e aproveita-la. Apds a adocéo pelos consumidores, os melhoristas intensificaram
0s seus trabalhos com o tipo de gréo carioca, incluindo essa cultivar como genitora em diversos
programas de melhoramento. Essa cultivar originou todo o germoplasma de feijdo carioca
disponivel no Brasil e no mundo. As linhagens existentes atualmente superam a original ndo sé
em produtividade, como no aspecto dos gréos e da planta. Mostrando assim a eficiéncia da

selecdo realizada pelos poucos programas de melhoramento do feijoeiro existentes no Brasil.
2.2  Selecdo recorrente em plantas autégamas

A maioria dos caracteres de importancia para o melhoramento de plantas, como a
produtividade de grdos, é controlada por varios genes. Assim, para se obter sucesso com a
selecdo faz-se necessario que o melhoramento seja feito por etapas, ou seja, em Varios ciclos
seletivos. O método de melhoramento que permite o aumento gradual da frequéncia dos alelos
favoraveis e, em consequéncia, a melhoria da expressdo do carater de interesse é a selecdo
recorrente. A selecdo recorrente € uma aplicacdo de uma frase famosa de dois melhoristas
conceituados, isto ¢, “O melhoramento de plantas ¢ uma acumulacdo de vantagens”
(SIMMONDS; SMART, 1999). Ou seja, cruzando individuos superiores a cada ciclo, a
populacédo s6 tende a melhorar.

Inicialmente a selecdo recorrente foi proposta para plantas aldgamas, mas o seu emprego
tem se intensificado em vaérias culturas autégamas, como no arroz (MORAIS JUNIOR, 2015),
no feijdo (RAMALHO; ABREU; SANTOS, 2005; AMARO et al., 2007) e no trigo (WANG et
al., 1996).

A selecdo recorrente é um processo ciclico de melhoramento que envolve a obtencao de
progénies, a sua avaliacdo, a selecdo e a recombinacdo das melhores. Os melhores individuos
ou progénies de uma populacdo sdo selecionados, posteriormente intercruzados para formar a
préxima geracdo (ou ciclo) e o procedimento € repetido no préximo ciclo. De outro modo, a
selecdo recorrente nada mais € do que o processo ciclico de selecdo seguido da recombinacao
(BERNARDO, 2010). Dessa forma, o que se espera com a selecao recorrente € o aumento na
média do carater sob sele¢do, mantendo a variabilidade genética para progressos futuros com a
selecdo (HALLAUER, 1992). Varios trabalhos na literatura apresentam argumentos para se
empregar a selecdo recorrente (FOUILLOUX; BANEROT, 1988; GERALDI, 1997,
BERNARDO, 2010; RAMALHO, 2012).
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A avaliacdo e selecdo dos melhores individuos/progénies a serem utilizados na
recombinacado consiste na etapa mais dificil no processo. Para caracteres com herdabilidade alta
a selecéo pode ser realizada visualmente nas geragdes F2> ou So. A selecéo recorrente fenotipica
tem sido utilizada para alguns caracteres do feijoeiro, como resisténcia a mancha-angular
(AMARO et al.,, 2007), porte da planta (PIRES et al., 2014) e dias para florescimento,
precocidade (SILVA; RAMALHO; ABREU, 2007). No entanto, para caracteres com baixa
herdabilidade, como a produtividade de grédos, a selecdo das melhores progénies deve ser
realizada com base em experimentos com repeti¢cées. No caso do feijoeiro essa avaliagdo tem
sido realizada com progénies endogamicas So:, So:2, OU até mesmo com maior endogamia
(RAMALHO; ABREU; SANTOS, 2005).

A Universidade Federal de Lavras iniciou os seus trabalhos com a cultura do feijoeiro
em 1968. Em 1986, com a criacdo do Programa de Pds-Graduagcdo em Agronomia, area de
concentracdo Genética e Melhoramento de Plantas ocorreu o crescimento do programa de
melhoramento do feijdo na UFLA. Alguns anos depois, em 1990, foi iniciado o programa de
selecdo recorrente com a cultura, visando principalmente a produtividade e a qualidade dos
gréos do tipo carioca (RAMALHO; ABREU; SANTOS, 2005; SILVA et al. 2010). A incluséo
desse método de melhoramento possibilitou maior dinamismo e continuidade ao programa de
melhoramento do feijoeiro na UFLA.

A populagéo base desse programa foi obtida a partir do cruzamento de 10 linhagens,
qgue sdo detalhadas na Tabela 1. No entanto, outras linhagens com bom desempenho
agrondmico foram incluidas em ciclos subsequentes (RAMALHO; ABREU; SANTOS, 2005).
Nesse primeiro momento do programa, as linhagens utilizadas como genitoras apresentavam
caracteristicas distintas, como o aspecto dos gréos, o habito de crescimento e até mesmo eram
de diferentes racas, visando assim obter uma populacdo com alta variabilidade. No entanto, ja
nos primeiros ciclos seletivos foi possivel verificar que essa grande variabilidade ndo deveria
ser o foco do programa, a partir de entdo apenas as progénies com alta produtividade e graos
do tipo carioca passaram a ser selecionadas.
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Tabela 1 — Algumas caracteristicas das linhagens de feijoeiro utilizadas na obtencdo da
populacéo base do programa de selegéo recorrente da UFLA para produtividade

de gréos.
Linhagens  Ciclo Racas de cgsé‘c?ir;%ntol Tipo de gréo
BAT 477 C-I Mesoamerica I Bege
IAPAR 14 C-l Mesoamerica Il Creme com rajas marrons
FT 84-292 C-I Mesoamerica I Creme com rajas marrons
Jalo C-1  Nova Granada i Amarelo
A-252 C-l Mesoamerica Il Creme com rajas marrons
A-T7 C-l Mesoamerica I Creme com rajas marrons
Ojo de Liebre  C-I Durango i Creme com rajas marrons
ESAL 645 C-l Mesoamerica I Creme com rajas marrons
Pintado C-1  Nova Granada i Rajado
Carioca C-I Mesoamerica i Creme com rajas marrons

Tipo I: Habito determinado; Tipo I, Il e IV: Habito indeterminado. Fonte: Carvalho (2013).

Inicialmente as progénies So:1 e So2 eram avaliadas e selecionadas as 20 melhores
progénies So:3 para serem recombinadas em um sistema de cruzamentos semelhante ao proposto
por Bearzoti (1997, citado por RAMALHO et al. 2012), para a obtencdo de um novo ciclo. A
partir do ciclo 1X a recombinacdo passou a ser realizada utilizando um esquema semelhante a
um “topcross”, isto é, cada uma das 20 progénies So:3 selecionadas é utilizada como fémea no
cruzamento com todas as demais (19 progénies). Um esquema da conducdo do programa até o

ciclo XV é mostrado na Figura 1.
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Figura 1 — Esquema do procedimento adotado no programa de selecdo recorrente para
produtividade de grdos com a cultura do feijoeiro, conduzido na Universidade
Federal de Lavras, desde 1990.

Ciclo I (CI) Intercruzamento dos 10 genitores, obtengdo
das geragdes Fy e S,

1990

1991

Avaliagdo e selecdo das progénies Sy e Spa

Continuagéo da 10 melhores Continuagéo da
avaliagdo das linhagens (CI) avaliagdo das
progénies. Selecdo das foram — progénies. Selegdo
10 melhores linhagens intercruzadas para das 10 melhores
(CD a obtengio do CII linhagens (CI)

As 20 melhores progénies S, do
CXI recombinadas — originando
CXII. Obtengido das plantas S;.

|

| Avaliagdo e selegdo das progénies S |

2010/11

2011

l Melhores progénies Sy.; do CXII foram
| Avaliagdo e selegdo das progénies Sy, l—— recombinadas — originando CXIII.
, Obtencgio das plantas Sy do CXIII

2011/12

2012

2012/13

2013

2013/14

Continuacio da avaliagdo das melhores
progénies. Selecdo das melhores
linhagens CXII

| Avaliagdo das progénies Sy, CXIII

Continuagio da avaliagdo das melhores
progénies. Selegdo das melhores
linhagens CXIII

I Avaliagdo das progénies Sj., CXIII

I

Melhores progénies Sy, do ciclo CXIIT
recombinadas — originando CXIV.
Obtengio das plantas Sy do CXIV

I

Avaliagdo das progénies Sp.; CXIV

2014

Continuagao da avaliagdo das melhores
progénies. Selegdo das melhores
linhagens CXIII

2014/15

ENCRERCIENS

| Avaliagdo das progénies Sy, CXIV

Melhores progénies Sy.; do ciclo CXIV
recombinadas — originando CXV.
Obtengdo das plantas Sy do CXV

Fonte: Adaptado de Carvalho (2013).

O progresso genético com a selecdo recorrente deve ser obtido periodicamente para
verificar a eficiéncia das estratégias de selecdo adotadas. Apos quatro ciclos seletivos desse

programa Ramalho, Santos e Abreu (2005) selecionaram as cinco melhores linhagens obtidas
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em cada um deles. A avaliagdo dessas linhagens foi realizada em duas safras e estimou-se 0
progresso genético para a produtividade e tipo de graos, constataram um ganho com a selecdo
de 10,5% para o tipo de grdos e 5,7% para a produtividade. Em outro trabalho, Silva et al.
(2010) obtiveram as estimativas de progresso genético apds oito ciclos seletivos. Utilizando
testemunhas comuns, estimaram as médias ajustadas das linhagens elite obtidas em cada ciclo.
A partir desses dados estimaram o progresso genético para produtividade de grdos em cada
ciclo, que foi de 3,3%. Vale ressaltar que ndo foi constatada reducdo na variabilidade genética
entre as progénies durante esses ciclos de selecdo, confirmando a possibilidade de se continuar

obtendo ganho genético com a selecdo para produtividade e tipo de gréos.
2.3  Estratégias de selecdo de progénies em um programa de selecéo recorrente

A etapa mais dificil de qualquer programa de melhoramento é a identificacao/selecdo
das melhores progénies/linhagens. Para que a selecdo seja realizada de forma eficiente, os
experimentos devem ser bem conduzidos, com alta preciséo experimental, e com a metodologia
de analise dos dados obtidos em campo adequada. A andlise de varidancia (ANAVA),
provavelmente € 0 método estatistico de maior repercussdo na experimentacédo agricola. Essa
metodologia de analise, que se baseia no método dos quadrados minimos (MQM), foi
desenvolvida por Fisher na época em que trabalhou na Estacdo Experimental de Rothamsted,
de 1919 a 1933, periodo em que se originaram também muitas das suas aplicagdes (MEMORIA,
2004). Outra grande contribuicdo de Fisher foi o estabelecimento dos principios essenciais do
planejamento experimental, que permitiu aumentar a eficiéncia na selecdo de
progénies/linhagens nos programas de melhoramento.

Outros métodos de andlise estatistica foram propostos ap6s o estabelecimento da
ANAVA, no entanto, apenas com 0 avanco das tecnologias computacionais, com o0
desenvolvimento de softwares estatisticos apropriados, foi possivel a aplicacdo desses métodos
no melhoramento. Dentre eles, encontra-se em destaque a metodologia dos modelos mistos,
que tem o BLUP (melhor preditor linear ndo viesado) como método de estimacgdo dos efeitos
aleatdrios do modelo. Esse método foi proposto por Henderson em 1949 (HENDERSON 1949,
1950, 1959, 1975; HENDERSON et al., 1963). Foi aplicado pela primeira vez em 1970, para
avaliar touros em um programa de inseminacdo artificial visando a producdo de leite
(FREEMAN, 1991; SCHAEFFER, 1991; THOMPSON, 2008). A principio foi desenvolvido
para o melhoramento animal (HENDERSON, 1975), mas nos ultimos anos vem sendo
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amplamente utilizado também no melhoramento de plantas (NUNES et al. 2008;
FIGUEIREDO, 2014; SILVA et al. 2014; RESENDE et al. 2015). A metodologia dos modelos
mistos é considerada vantajosa em condi¢des de desbalanceamento dos dados e/ou quando se
dispde da informacdo do parentesco entre os genotipos avaliados (PIEPHO; MOHRING;
MELCHINGER, 2008; BERNARDO, 2010).

Vérios trabalhos visando a obtencdo da maior eficiéncia seletiva pelo uso da abordagem
de modelos mistos foram desenvolvidos nos ultimos anos no melhoramento. Dentre eles, o de
Bruzi (2008) propds considerar o uso das avaliacGes do desempenho das progénies anteriores a
geragdo de referéncia, para melhorar a eficiéncia do processo seletivo no melhoramento do
feijoeiro, utilizando a abordagem de modelos mistos. Neste trabalho, o autor comparou o
procedimento tradicional adotado no programa, ou seja, as analises da variancia individuais e
conjunta dos locais para a selecdo das melhores progénies, e a analise pelo procedimento
sequencial recuperando as informagfes das geracdes avaliadas. Concluiu-se que a analise
tradicional considerando apenas a geragdo de referéncia apresenta eficiéncia reduzida,
principalmente em geracgdes iniciais. Assim, a adocao da andlise sequencial pelo procedimento
BLUP propiciou maior acuracia seletiva.

Na mesma linha, Resende et al. (2015) propuseram uma estratégia para a melhoria da
eficiéncia da sele¢cdo no método do bulk dentro de progénies F2, em plantas autbgamas. A
proposta refere-se a utilizacdo de um indice multigerac@es que considera toda a informacéo das
geracOes e a covariancia entre geracfes sucessivas com o objetivo de identificar as melhores
progénies, melhorando a eficiéncia de selecdo. Foi realizada a simulacéo e analise de dados de
campo do feijoeiro comum e comparada a metodologia de selecdo tradicional e o indice
multigeracdes. A eficiéncia da nova estratégia conduziu a um ganho de 12% em relacdo a
metodologia normalmente utilizada. Assim, apenas com a mudanca no procedimento da
identificacdo das melhores linhagens é possivel aumentar a eficiéncia de sele¢do, sem custo
adicional ao processo.

Recentemente Resende et al. (2016) mostraram um novo indice de selecdo que considera
os valores da informacdo do desempenho da populacdo de origem das progénies para a
aumentar a eficiéncia da selecdo, denominado SIPPPG (Selection Index with Parents,
Populations, Progenies and Generations). Neste estudo o autor estendeu o indice criado
anteriormente, que, aléem de considerar os dados dos efeitos das progénies nas diferentes

geragOes, também inclui os efeitos das populacGes em que as progénies foram derivadas em



19

todas as gerag0es, os dados dos pais e as geragoes F1 e F, simultaneamente. A incluséo do efeito
de populacdes, de F1 até F, é realizada por meio do uso das covariancias entre geragdes, a
herdabilidade média dentro de populacgéo e a herdabilidade total entre e dentro de populacdes.

Quando se consideram as geragOes de F1 a Fz, 0 indice completo tem 12 fontes de
informac0es e pesos. Para a selecdo usando os dados de todas as geracdes simultaneamente, o
SIPPPG tem a seguinte forma:

I =bpgy (Vi =Y ) g +bprog (Y =Y, ),

Onde bpop € 0 vetor de pesos que pondera os efeitos de populagdo nas vérias geraces
de endogamia e bprog € 0 Vetor que pondera os efeitos de progénie nas varias geracoes. As
geragdes F1 e F> e 0s parentais ndo estdo em uma estrutura de progénies, portanto apenas o
efeito de populacgdes € considerado para essas fontes de informacdo. Dessa forma, quando se
consideram todas as geracdes e as fontes de informacéo, o indice total é dado por:

bpa,lP +bpa,2P +b,F, +b,F,+
+b +bF24pop 24p0p+b

+b +b

A

+b F

2:6pop +

F2:3pop 2 3pop

F

2:3prog

F2:5pop 25pop

+b

F 2:6 pop

+b

F 23prog F 2.4 prog F24prog T Pk 25 prog F25prag + Pr 26 prog Fsprog

A partir do indice SIPPPG é estimado o valor genético aditivo de uma linhagem na
geracdo F... As médias ajustadas sdo ponderadas pelos coeficientes do indice e sdo obtidos 0s
BLUP’s dos valores genéticos.

O novo indice de selecdo proposto fornece ganhos em eficiéncia de selecdo que variam
de 5% a 28%, dependendo da variacdo genética existente entre populacfes. No entanto, vale
ressaltar que nos trabalhos de Resende et al. (2015 e 2016), consideraram que a frequéncia
alélica era igual a %, 0 que pode ndo se aplicar a selecdo recorrente. Nessa situacao, quando a
frequéncia dos alelos difere de %%, além da variancia aditiva (Va) e de dominéncia (Vp) a
variancia genética é composta também pelos componentes D1, que corresponde a covariancia
entre os efeitos médios (aditivos) dos alelos e os efeitos de dominancia dos homozigotos e D>
que € a variancia genética dos efeitos de dominancia dos homozigotos. Especialmente D1 por
ser uma covariancia pode ser negativa, como tem sido constatado em algumas oportunidades
em plantas autbgamas (SOUZA; RAMALHO, 1995; MORAIS et al. 1997), consequentemente
o seu efeito em geragdes futuras pode levar a diminuicdo da média do carater sob selecéo.

Em um programa de selecéo recorrente, no caso da frequéncia alélica ser diferente de
Y, poderia ser utilizado um indice de selecdo utilizando a herdabilidade entre populacgdes e

entre progénies dentro de populagdes.
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3 MATERIAL E METODOS
3.1 Local

Os experimentos foram conduzidos no Centro de Desenvolvimento Cientifico e
Tecnologico da Universidade Federal de Lavras (UFLA), localizado no municipio de Lavras
na regido sul do estado de Minas Gerais, a 918 m de altitude, 21°58’ de latitude Sul e 42°22” de
longitude Oeste.

3.2  Populacéo base

As progeénies utilizadas nesse trabalho vieram do ciclo XV do programa de selecao
recorrente do feijoeiro que estd sendo conduzido na UFLA desde 1990 e cujos detalhes das
etapas anteriores podem ser encontrados em Ramalho et al. (2005) e Silva et al. (2010).

Na geragdo So: do ciclo XIV foram selecionadas as 19 progénies com melhor
desempenho. Essas progénies foram recombinadas utilizando um esquema semelhante a um
“top cross”, isto é, cada progénie foi utilizada como fémea no cruzamento com todas as demais
(18 progénies). As sementes “F1” obtidas de cada genitor fémea foram misturadas e
multiplicadas para a obtencéo da populagdo Sp do ciclo XV. Dessa forma, foram obtidas 19
populacdes, com o ndmero de progénies dentro de cada populacdo variando de 14 a 29,

totalizando 439 progénies.
3.3  Avaliacdo das progénies

As 439 progénies So:1 obtidas foram avaliadas juntamente com duas testemunhas, as
cultivares Pérola e Carioca, no delineamento latice simples 21 x 21, com semeadura em julho
de 2015. As parcelas nessa geracao foram constituidas de 1 linha de 2m, com espagamento entre
linhas de 0,6m. Foram semeadas 15 sementes por metro e o experimento foi irrigado. O manejo
adotado foi semelhante ao que é recomendado para a cultura na regido (RAMALHO; ABREU;
GUILHERME, 2014). Nao foi realizada nenhuma pulverizacdo para o controle de patdgenos
e/ou pragas.

Os caracteres avaliados foram:

a) Nota de porte das plantas: a avaliacdo foi realizada em campo, por dois avaliadores

simultaneamente, por meio de escala de notas proposta por Collicchio, Ramalho e
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Abreu (1997) modificada, em que a nota 1 foi atribuida as plantas prostradas e a nota
9, as plantas completamente eretas;

b) Tipo de grdos: a avaliacdo foi realizada logo apds a colheita, uma amostra de cada
progénie foi colocada em saco plastico transparente, de tamanho 4 x 23 cm, e
identificadas. A classificacdo quanto ao aspecto geral dos gréos foi realizada por trés
avaliadores, em uma escala de notas de 1 a 9, modificada de Ramalho, Pirola e Abreu
(1998), em que 1 refere-se ao gréo tipo carioca com a cor do gréo creme escuro e rajas
marrom-escuras, com halo, peso médio de 100 sementes menor que 22 ¢, graos
achatados e a nota 9 indica gréo tipo carioca com cor creme claro, rajas marrom-claras,
sem halo, peso médio de 100 sementes em torno de 27 g, grdos ndo achatados. No

entanto, foi realizada apenas a avaliacdo visual das progénies para esse carater.
c) Produtividade de grdos em Kg/ha.

Utilizando as médias de produtividade de grdos, nota de porte das plantas e nota de tipo
de graos foram selecionadas 322 progénies So:2. Essas progénies foram semeadas em novembro
de 2015, juntamente com as duas testemunhas. As mesmas progénies, agora So:3, foram
avaliadas novamente, com semeadura em fevereiro de 2016. Nessas duas geracGes o
delineamento experimental adotado foi o latice simples 18 x 18 e as parcelas foram constituidas
de 2 linhas de 2m, com espagamento entre linhas de 0,6m.

Utilizando o mesmo procedimento anterior foram selecionadas as 79 progénies mais
produtivas. Essas progénies So:4 € as testemunhas foram novamente avaliadas, com semeadura
em julho de 2016. O delineamento experimental foi latice triplo 9 x 9 e as parcelas também
foram constituidas de 2 linhas de 2m, com espacamento entre linhas de 0,6m. Em todos os

experimentos 0 manejo e os caracteres avaliados foram os mesmos da geragéo So:1.
3.4  Analise estatistica dos dados

Os dados de produtividade de grédos, nota de porte das plantas e nota de tipo de gréos
foram analisados utilizando dois procedimentos, pelo método dos quadrados minimos (MQM)

e abordagem de modelos mistos.
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3.4.1 Meétodo dos quadrados minimos (MQM)

Os dados de cada caracteristica avaliada foram submetidos a analise de variancia por
geracdo/ambiente utilizando o seguinte modelo:
Yy =m Tttt by Tey
em que:
Y; ;- valor observado na parcela que recebeu o tratamento i, no bloco |, dentro da repeticao j;
m : média geral do experimento;

t,: efeito do tratamento i, sendo i =1, 2, 3..., g, em que g € 0 numero de progénies/testemunhas,
avaliadas em cada ambiente/geragdo, sendo ti~ N (0, 572);

r, : efeito da repeticao j, sendo rj ~ N (0, ol);

byj,: efeito do bloco | dentro da repetigéo j, sendo big ~ N (0, 5;0);

e;j;. erro experimental associado a observagao yij, assumindo que os erros sdo independentes e

normalmente distribuidos, com média zero e varianciac?.

Posteriormente foi realizada a analise de variancia conjunta utilizando as médias
ajustadas das 322 progénies comuns e as duas testemunhas, nas geraces So:1, So2 € Soa.
Também foi realizada a analise conjunta considerando os 81 tratamentos comuns avaliados em
todas as geracles, So:1, So:2, So:3 € So:4. O modelo adotado nas analises conjuntas considerando
todos os efeitos aleatorios, exceto a média e geracdes/ambientes, foi o seguinte:

Yp=m Tt attay +ey
em que:
¥k valor observado da média da progénie i, no ambiente/geracao k;
m : média geral do experimento;
t; . efeito do tratamento i,emquei=1, 2, 3 ..., 4, em que g € 0 numero de progénies/testemunhas

avaliadas, sendo ti~ N (0, 57);
a, . efeito do ambiente/geracgéo k;
ta;: efeito da interacdo entre o tratamento i e o ambiente/geracéo k, sendo za;~ N (0, 52);

e;.. erro médio associado a observagdo y;;, sendo e;~ N (0,57).
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Nas andlises de variancias individuais e na conjunta a fonte de variacdo de tratamentos
foi decomposta em: efeito de progénies, entre populagdes, progénies dentro de cada populacao,
entre testemunhas e o contraste progénies vs testemunhas.

A partir das esperancas dos quadrados médios das analises individuais e conjuntas,

foram estimados 0s seguintes parametros:

a) Variancia genética entre todas as progénies (62) na geragdo k:
o OMP, - OME,
r

em que,
QMPx: é o quadrado médio entre progénies na geracao k;
QMExy: é o quadrado médio do erro na geragdo k;
r: € o numero de repeticdes.

b) Variancia fenotipica entre médias de todas as progénies (67) na geragio k:

,_OMP,

OF
k 7

QMP e r j& foram definidos anteriormente.

c) Variancia genética entre populacGes (ﬁ,ﬁop) na geracgéo k:

2 OMPop, - OME,
O-Poplc -

r
QMPopx: € o quadrado médio entre populagdes na geracao k;
QMEx e r ja foram definidos anteriormente.

d) Variéncia genética entre progénies dentro da populagdo n (65,,) na geracao k:
OMP, - OME,
r

QMPn: € 0 quadrado médio entre progénies dentro da populagdo n;

~2
UPnk_

QMEg e r ja foram definidos anteriormente.
e) Variancia fenotipica entre progénies dentro da populagdo n (6F3n) na geracgéo k:

OMP

7

&g =
Fop
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QMPrke r ja foram definidos anteriormente.

f) Variancia genética entre todas as progénies (63) considerando todas as

geracOes/ambientes:

~2

OMP - OMI,,,
O'P=—

ra
em que,
QMP: é o quadrado médio entre progénies considerando todas as geraces/ambientes;
QMIpa: é 0 quadrado médio da interagdo progénies x ambientes;
a: € o numero de geracGes/ambientes;

r: ja foi definido.

g) Variancia fenotipica entre média das progénies (67) considerando todas as geragdes:

2 OMP
O-'}—:,:

ra

QMP, a e r ja foram definidos anteriormente.

h) Variancia genética entre populacdes (ﬁ,ﬁop) considerando todas as geragoes:

> OMPop - QM1 Popd

O-Pop =

ra

QMlpgpa : € 0 quadrado médio da interacdo populacfes x ambientes;

QMPop, a e r ja foram definidos anteriormente.

i) Variancia da interagdo progénies x ambientes (65,) considerando todas as geracdes:
OMI, - OME
r

QMlpa, QME e r j& foram definidos anteriormente.

~2
Opy

Os intervalos de confianca das estimativas dos componentes de variancia foram obtidos,

utilizando a expresséo apresentada por Ramalho et al. (2012):

2

VyOs 5 VyOu
P|——<o0;< = (1-a)100%
Xar2 Xi-o2
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Em que:

o2 é a estimativa do componente da variancia;

1, € 0 nimero de graus de liberdade associados a estimativa, obtido pela aproximacdo de
Satterthaite (1946).

X2 /2 € Xo_ g /2 80 os valores na distribui¢do tedrica de ¥* (Qui-quadrado) para v, graus de

liberdade.

j) Herdabilidade para a selecdo na média de todas as progénies (h?) na geragio k:

~2
O'pk
A2

OF,

2 _
hpe=

2

k) Herdabilidade para a selegdo na média das populages (hg,,

) na geracédo k:

6’2
A 2 _ Popk
Pop, ™ 2
OF pop,

[) Herdabilidade para a sele¢do na média das progénies dentro da populacéo n (hZ,) na

geracao k:
~2
O-Pnk

~2
OFnk

2 _
hpi=

Os intervalos de confianga das herdabilidades foram obtidos utilizando as expressoes
apresentadas por Knapp et al. (1985), com a = 0,05.

3.4.2 Abordagem de modelos mistos

Nas analises pelo método dos modelos mistos, considerou-se o efeito da populacéo no

modelo e em cada geracgdo de avaliacdo a analise foi realizada de acordo com o modelo:

em que,
y: vetor dos dados fenotipicos médios;

B: vetor dos efeito fixos, média e repeticéo;

p: efeito aleatorio de populagéo, sendo p ~ N (0,1 a; );
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t: efeito aleatdrio de progénie dentro de populagdo, sendo t ~ N (0,1 57);
b: efeito aleatdrio de bloco dentro de repeticdo, sendo b ~ N (0,1 57);

X, Z1, Z> e Z3: matrizes de incidéncia para £, p, g e b, respectivamente;

e: vetor dos efeitos residuais (aleatorios), sendo e ~ N (0,1 57).

Foi realizada também a andlise pelo procedimento sequencial recuperando as
informacdes das geracOes avaliadas. Para isso foram consideradas as gerac6es So:1, So:2, So:3,
com todas as progénies avaliadas. As analises com recuperacdo da informacao foram realizadas
utilizando o PROC MIXED do SAS (SAS Institute, 2015), adotando como efeito fixo a média,
a repeticdo e o efeito de geracdes. Para a estimacdo dos componentes de variancia utilizou-se o
método da maxima verossimilhanca restrita (REML). Foram obtidas as estimativas BLUE dos
efeitos fixos e as predigdes BLUP dos efeitos aleatorios.

3.4.3 Indice ponderado pela h?

Utilizando as médias ajustadas das analises individuais e posteriormente conjunta das
geragdes/ambientes, foi estimado um indice de selecdo ponderado (ISP). Esse indice foi obtido
pelo seguinte estimador:

ISP = Ypy, hpoy + Ypispoy hp

em que:

Ypop,: € @ média da populag&o n que originou a progénie i;

Ypi/POpn: é a média da progénie i oriunda da populacao n;

h%op: herdabilidade entre médias das populacdes;

hZ: herdabilidade entre médias das progénies dentro da populagdo n. Esse valor foi

considerado a média obtida nas n populacgdes envolvidas.
3.5  Comparacdo dos procedimentos de analises

Os trés procedimentos adotados, as médias, os BLUP’s com a inclusdo do efeito da
populacdo e o ISP, foram comparados considerando os trés caracteres separadamente.
Inicialmente foi estimada a correlacdo de Spearman desses metodos dois a dois. Posteriormente
foi estimada a coincidéncia entre 10 ou 20% das melhores progénies selecionadas na geragao

k, para cada carater, considerando as geracOes sucessivas k+ I e k+ 2. Esse mesmo



27

procedimento foi adotado considerando as progénies comuns nas geracoes So:1, So:2 € So:3 € as

mesmas progénies na geracao So:4.
3.6  Estimativas do ganho esperado com a selecao

Considerando todas as progénies, independente da populagéo, foi estimado o ganho
esperado com a sele¢do (GS) com os diferentes métodos de selecdo e para cada uma das
caracteristicas, pela selecdo das 20% melhores progénies. Para a obtengdo dessa estimativa, nos

casos da média e do ISP, foi utilizado o seguinte estimador:

(dsxh?)
Y

GS(%) = *100

em que,
ds: é o diferencial de selecdo (ds = Ms-Mo), em que Ms é a média das 20% melhores progénies

e Mo é a media geral;
2, - . [ - A= ~ ~ ~
h*: ¢ a herdabilidade do carater na média das progénies na geracdo ou geracdes sob selecao;

Y : 6 amédia geral das progénies na geracdo k ou em todas as geracdes.

Considerando a abordagem de modelos mistos, as estimativas do ganho esperado com

a selecdo em porcentagem da média (GS %), foram obtidas pelo seguinte estimador:

em que,
BLUP's: média dos BLUP’s das progénies selecionadas;

Y: média geral das progénies na geracéo k ou em todas as geragoes.
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Foi realizada também a selecdo simultadnea para a produtividade, nota de porte das
plantas e tipo de grdos. Para isso, apenas os dados das médias das progénies e do ISP, para cada

caracteristica (W), foram padronizados, obtendo-se o valor Zj; pelo seguinte estimador:

em que,

Ziw: valor da variavel padronizada correspondente a progénie i para o carater w, por
geracdo ou nas andlises conjuntas das geracoes;

Yij : média da progénie i para o carater w;

Y w: média geral do carater w, por gera¢do ou nas analises conjuntas;

sw: desvio padrdo entre médias das progénies para o carater w.

Em seguida estimou-se o indice de selecdo padronizado envolvendo os trés caracteres
(Zi). Na obtencéo do indice de selecdo foram atribuidos os pesos de 0,6 para a produtividade de
gréos (g), 0,2 para a nota de porte das plantas (z) e 0,3 para a nota de tipo de gréos (t).

ZL' = O,SZig + O'ZZiZ + O'3Zit

Posteriormente, foi estimado o ganho com a selegdo em cada caracteristica (W) pela
selecdo efetuada pelo indice Z;.

GS,, =ds, x h?
em que,

GS,, : € 0 ganho com a seleg&o no carater w pela selegdo realizada pelo indice Z;;

ds, : é o diferencial de sele¢do do caréater w;

hZ : é a herdabilidade do carater w.
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4 RESULTADOS

Os resumos das andlises de variancia das avaliacdes por geracdo/ambientes sdo
apresentados nas Tabelas 1, 2, 3 e 4, do Apéndice A. Constatou-se de modo geral que as
estimativas da acuracia dos experimentos foram semelhantes para a produtividade de gréos e o
porte das plantas e de maior magnitude para o tipo de grédos. No entanto, a acurécia obtida na
geracao So:4 para o porte das plantas foi nula.

Pode-se observar que ocorreu diferenca significativa entre os tratamentos (P < 0,05) em
todas as geracdes para todos os caracteres avaliados, exceto para o porte das plantas na geragdo
So:4. Na decomposicdo da fonte de variacdo tratamentos, constatou-se que ndo ocorreu diferenca
significativa entre testemunhas para nenhum dos trés caracteres avaliados nas geracoes So:1, So:2
e So:3. A significancia da fonte de variagdo progénies vs testemunhas variou com o carater. Em
nenhuma das geracdes para produtividade de grdos ela foi significativa. O contrario ocorreu
para as notas de tipo de grdos (TABELAS 3 e 4, APENDICE A). Contudo, ocorreu diferenca
significativa (P<0,01) entre as populagdes do topcross que geraram as progénies em todas as
geracoes.

A fonte de variacdo (FV) progénies foi significativa em todas as populaces para o
caréter tipo de grdos, exceto na geracao So:2 onde os efeitos das progénies dentro das populacbes
3 e 10 néo foram significativos (TABELA 3, APENDICE A). O mesmo néo foi observado para
a produtividade de grdos e nota de porte das plantas (TABELAS 1 e 2, APENDICE A).
Constatou-se diferenca significativa entre os tratamentos para produtividade e tipo de grdos
(P<0,05), na geracao So.4 (TABELA 4, APENDICE A). Ja para o carater porte das plantas nio
houve diferenca significativa entre os tratamentos.

Nas Figuras 2, 3 e 4 podem ser observadas as distribuicdes das frequéncias para a
produtividade, nota de porte das plantas e nota de tipo de grdos em todas as geracoes (So:1, So:2,
So:3 € So:4). Pode-se observar que foi detectada ampla variabilidade entre as progénies em todas
as geracgdes, especialmente para os caracteres produtividade e tipo de gréos. Esse fato é
comprovado pela amplitude de variacdo das médias das progénies que foi alta na maioria das
situacBes (TABELAS 1, 2, 3 e 4, APENDICE A).
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Figura 2 — Distribuicdo de frequéncias das médias das progénies para a produtividade de grédos
(Kg/ha) nas geragdes So:1, So:2, So:3 € So:4.
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Figura 4 — Distribuicdo de frequéncias das médias das progénies para a nota de tipo de gréos
nas geracoes So:1, So:2, So:3 € So:4.
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Fonte: Do Autor (2017).

Foram realizadas as analises de variancias conjuntas considerando os tratamentos
comuns nas geragdes So:1, So2 € So:z (TABELA 2). Quando se considerou a fonte de variacdo
ambiente (geracdo/safra) foram detectadas diferencas significativas para todos os caracteres
(P<0,01). A média geral das progénies variou entre os ambientes avaliados. Para os caracteres
produtividade e nota de tipo de grdos os maiores valores da média foram obtidos na geracao
So:s (TABELA 1 e 3, APENDICE A). Ja para a nota de porte a maior média foi encontrada na
geracio So.4 (TABELA 4, APENDICE A).

Pode-se observar pela analise de variancia conjunta, que houve diferenca significativa
para os efeitos de progénies para produtividade e tipo de gréos (P < 0,05), confirmando que
ocorreu diferenca entre as progénies oriundas das diversas populac@es para essas caracteristicas.
No entanto, para o porte ndo constatou-se diferenca significativa para essa fonte de variacdo. O
contraste entre progénies vs testemunhas foi ndo significativo para produtividade e porte das
plantas, indicando que a média das progénies e das testemunhas foi similar para essas duas

caracteristicas.
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Tabela 2 — Resumo das andlises de variancias conjunta para o0s caracteres produtividade

(Kg/ha), nota de porte das plantas e nota de tipo de grdos (TG) dos tratamentos
comuns nas geracdes So:1, So:2 € So:.

FV GL QM
Produtividade Porte TG
Ambiente/Geragéo (A) 2 43079757,70** 142,72** 13,11**
Tratamentos (T) 323 558830,58* 2,23"™ 9,28**
Progénies (P) 321 561545,94* 2,24" 8,87**
Entre Populagdes 18 1844816,72" 10,66 24,50**
Testemunhas (Test) 1 106106,46" 0,23" 10,12**
Test vs Progénies 1 139930,38" 0,01™ 141,09**
A*T 646 452522,89** 2,51** 2,99**
A*P 642 452727 57** 2 ,49** 3,01**
A*Populacbes 36 1366763 ,5** 10 ,76** 5,04**
A*Test 2 753900,128"™ 0,48" 0,14"
A*Testvs P 2 85442 ,64"™ 0,29™ 2 ,86*
Erro médio 372190,32 (1012)* 1,36 (978) 0,84 (1083)
Média Geral 2881,05 5,17 4,97
Meédia Testemunhas 2773,40 5,15 1,97
Média Progénies 2881,72 5,17 4,99

Amplitude de variacao
da média das progénies

** * @ ns: significativo (P<0,01), significativo (P<0,05) e ndo significativo (P>0,05) pelo teste F,
respectivamente.

! Valor entre parénteses € o0 GL do erro médio.

Fonte: Do Autor (2017).

2180,90 3,67 6,67

Os efeitos das interagcbes ambientes x tratamentos, ambientes x progénies e ambientes x
populagdes também foram significativos (P < 0,01) em todos os casos, evidenciando que 0
comportamento das linhagens/progénies avaliadas nao foi coincidente nos diferentes ambientes
(TABELA 2). N&o foram detectadas diferencas significativas entre populacGes que originaram
as progénies para os caracteres avaliados, exceto para o carater tipo de grdos (TABELA 3). A

significancia da fonte de variacdo progénies/populacéo variou conforme o carater.
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Tabela 3 — Resumo da decomposicdo dos efeitos de progénies nas analises de variancias
conjuntas para os caracteres produtividade (Kg/ha), nota de porte das plantas e nota
de tipo de graos (TG) dos tratamentos comuns nas geracoes So:1, So:2 € So:3.

QM QM
Progénie (P) P*Ambiente
FV GL GL
Produtividade Porte TG Produtividade Porte TG
Progénies (P) 321 561545,94* 2,24 8,87** 642 452727,57*  2,49** 3,01**
Entre Populagbes 18 1844816,72™ 10,66™ 24,50** 36 1366763,5** 10,76** 5,04**
P/pop 1 16 442242 61" 2,040 2,18™ 32 400845,08™ 1,77 2,54**
P/pop 2 16 769417,68* 2,08™ 6,69 32 327319,61™  2,38* 3,99**
P/pop 3 16 189422,69™ 1,08 6,72* 32 421437,81™  1,26™ 2,87**
P/pop 4 16 358401,18™ 1,41 4,79™ 32 440188,31"  2,95™ 377**
P/pop 5 16 272646,66" 0,89 3,07 32 27287583  1,36™ 4,03**
P/pop 6 16 433816,83"™ 1,99m 6,14* 32 437054,64"  2,86™ 2,76**
P/pop 7 16 313293,16™ 1,28 3,04 32 290035,13™  1,38"™ 1,94**
P/pop 8 16 478021,31" 2,79 5,27 32 343293,03™  1,92"  3,04**
P/pop 9 16 643109,99™ 2,66" 13,16** 32  342370,63™ 1,29 1,82**
P/pop 10 16 463940,49" 2,07 1,91m 32 384300,63™  1,88™ 2,49**
P/pop 11 16 711464,90™ 1,44 5,08™ 32 395026,00™ 1,61 2,56**
P/pop 12 16 523918,33"™ 1,81m™ 1,35™ 32 381692,60™  1,94" 2,43**
P/pop 13 16 482295,48" 1,31m 8,45** 32 434568,55™  2,28* 2,75**
P/pop 14 18 400929,77" 1,16m 14,69** 36  524789,02"  1,41™ 251**
P/pop 15 18 229970,42" 2,32" 7,21* 36  375484,34"  1,68™ 2,78**
P/pop 16 17 914177,85™ 2,37 18,15** 34  486728,19™  2,80** 3,30**
P/pop 17 15 448958,21" 0,77 19,55** 30  353825,78™  2,37* 2,29**
P/pop 18 14 567053,82" 2,07 13,79** 28  468651,60™  1,67™ 5,01**
P/pop 19 13 628256,22" 1,33 10,06** 26  495374,83™  3,51** 2,11**
Erro médio 372190,32 (1012)* 1,36 (978) 0,84 (1083)

** * e ns: significativo (P<0,01), significativo (P<0,05) e ndo significativo (P>0,05) pelo teste F,
respectivamente.

! Valor entre parénteses é o GL do erro médio.

Fonte: Do Autor (2017).

As estimativas dos componentes de variancia genética e fenotipica corroboraram os
resultados da andlise de variancia. Veja que a estimativa da variancia genética entre as médias
das progénies foi diferente de zero, para a produtividade e nota de tipos de grdos. Observou-se
também que o componente da interacdo progénies x ambientes (Vpa) especialmente para
produtividade foi alto (TABELA 4). A estimativa de Vpa correspondeu a 2,2 vezes a obtida

para Vp, evidenciando o pronunciado efeito da interacdo para esse carater.
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Tabela 4 — Estimativas da variancia genética entre progénies (Vp), variancia fenotipica (Vr),
variancia da interagcdo progénies x ambientes (Vpa), herdabilidade (h?), limite
inferior (L1) e limite superior (LS) da h? para os caracteres produtividade (Kg/ha),
nota de porte das plantas e nota de tipo de gréos, nas geragdes So:1, So:2 € So:s.

Vp VE Vpa h2(%0) LI LS
Produtividade 18136,39 93590,99 40268,62 19 2 33
Porte 0 0,37 0,19 0 - -
Tipo de Gréo 0,81 1,19 0,28 68 61 73

Fonte: Do Autor (2017).

Como era esperado a estimativa de h? foi superior para a nota de tipo de graos em relagio
a produtividade (TABELA 4). Contudo, os intervalos de confianga (IC) obtidos possibilitam
inferir que a h? tem probabilidade acima de 95% de ser diferente de zero. Para 0 porte o
componente da variacdo genética entre as progénies foi nulo, em funcdo dos resultados ja
relatados para a analise conjunta desse carater.

Foram realizadas as analises de variancias conjuntas dos 81 tratamentos nas quatro
geracOes de avaliacdo, So:1, So2, Sos e Sos (TABELA 5). Novamente observou-se diferenca
significativa entre os ambientes (P <0,01). Constatou-se nesse caso diferenca significativa entre
os tratamentos somente para o carater tipo de grao (P < 0,01). O mesmo foi constatado para as
fontes de variagéo entre progénies e entre testemunhas. O contraste progénies vs testemunhas
foi significativo (P <0,01) apenas para a produtividade, indicando que as médias das progénies
e testemunhas foram diferentes para esse carater. As interacbes ambientes x tratamentos e

ambientes x progénies também foram significativas para todas as caracteristicas avaliadas.
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Tabela 5 — Resumo das analises de variancias dos caracteres produtividade (Kg/ha), nota de
porte das plantas e nota de tipo de gréos (TG) dos tratamentos comuns nas geracgoes
So:1, So:2 € So:3 € Sp:4.

FV GL QM
Produtividade Porte TG

Ambiente/Geracao (A) 3 17167735,78** 59,03** 11,29**
Tratamentos (T) 80 714351,80™ 2,19™ 13,02**

Progénies (P) 78 712750,10™ 2,23" 9,29**

Testemunhas (Test) 1 2083,48"™ 0,88™ 10,21*

Testvs P 1 1551552,90** 0,79™ 206,10**
AXT 240 628292,04** 2,24** 4,56**

AXxP 234 635250,36** 2,17** 4,66**

A X Test 3 674553,17" 0,47 0,41

A X Testvs P 3 39282,26™ 90,94** 1,13"
Erro médio (GLE) 386858,73 (1012)! 1,456 (1042) 0,85 (1569)
Média Geral 2961,41 5,49 4,86
Meédia Testemunhas 2668,19 5,27 1,81
Meédia Progénies 2968,84 5,49 4,94
Amplitude de variacao 118283 230 696

da média das progénies

** * e ns: significativo (P<0,01), significativo (P<0,05) e nédo significativo (P>0,05) pelo teste F,
respectivamente.

1 Valor entre parénteses é o GL do erro médio.

Fonte: Do Autor (2017).

Como as interagbes progénies X ambientes foram todas significativas, optou-se por
apresentar as estimativas de herdabilidade por ambiente/geracédo (TABELAS 6, 7 e 8). Embora
as estimativas de h? envolvendo todas as progénies para a produtividade diferissem entre as
geracOes, elas podem ser consideradas semelhantes, devido a sobreposic¢do dos intervalos de
confianca (IC). Deve ser salientado que o IC das h? ndo foram de grande magnitude, indicando
boa precisdo nas estimativas de h? obtidas. Ja as estimativas das h? médias das populacdes que
originaram as progénies foram de menor magnitude e em algumas delas nulas ou provavelmente
podem ser nulas, devido ao limite inferior de h? ser negativo. Para as estimativas de h? do porte
das plantas os resultados obtidos foram semelhantes. Ja para o carater tipo de graos os valores

encontrados foram de maior magnitude.
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Tabela 6 — Estimativas das herdabilidades entre progénies (h%), entre populagdes (h?pop), das

progénies/populagdes (%), limite inferior (LI) e limite superior (LS) da h? para o
carater produtividade (Kg/ha) referentes as progénies avaliadas nas geracdes So:1,
So:2 € So:3.

h2p
hZPop
h2p1
h2p2
h2p3
h2ps
h2ps
h2ps
h2p7
h2pg
h2pg
h2p10
h2p11
h2p12
h2p13
h2p14
h2p1s
h2p16
h2p17
h2p1s

h2p19

So:1 So0:2 So0:3

h? (%) LI LS h? (%) LI LS h? (%) LI LS
22 6 36 48 35 59 21 1 37
63 33 83 84 72 93 72 50 87
21 -29 57 25 -38 68 21 1 37
45 11 71 26 -37 68 28 -34 69
4 -55 48 24 -41 67 0 - -
19 -31 56 0 - - 0 - -
38 -2 67 5 -76 59 0 - -
2 -63 49 26 -37 68 0 - -
14 -43 56 0 - - 39 -12 74
0 - - 40 -11 74 0 - -
29 -19 64 66 37 85 23 -42 67
56 26 78 46 0 77 0 - -
21 -35 61 61 29 84 0 - -
5 -64 54 58 22 82 9 -69 61
13 -51 59 56 19 81 0 - -
0 - - 58 24 81 15 -57 64
0 - - 0 - - 16 -52 62
18 -49 64 46 2 76 9 -64 59
0 - - 35 -22 73 55 18 80
28 -36 71 33 -29 73 0 - -
12 -71 66 60 23 85 14 -65 66

Fonte: Do Autor (2017).
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Tabela 7 — Estimativas das herdabilidades entre progénies (h%), entre populagdes (h%pop), das
progénies/populagdes (h%n), limite inferior (LI) e limite superior (LS) da h? para a
nota de porte das plantas, referentes as progénies avaliadas nas geracoes So:1, So:2 €

So:s.
So:1 So0:2 So:3

h2 (%) LI LS h2 (%) LI LS h? (%) LI LS
h2 49 38 58 35 18 48 47 34 58
hZpop 84 71 93 87 76 94 90 83 96
hZpy 0 - - 32 27 71 32 25 71
h2p2 35 6 65 0 - - 62 30 84
h?ps 47 15 72 0 - - 0 - -
h2ps 63 41 80 0 - - 62 30 84
h2ps 0 - - 0 - - 0 - -
h2pg 62 38 81 14 -58 64 42 8 75
h2p7 36 6 67 0 - - 0 - -
h2pg 31 -15 64 38 -15 73 48 4 78
hZpg 42 4 71 5 75 60 23 43 67
h2p10 44 5 72 47 2 77 0 - -
hZp11 38 5 70 4 92 56 29 32 70
h2p12 35 212 69 45 2 76 0 - -
h2p13 43 1 73 0 - - 44 476
h2p14 45 3 74 0 - - 0 - -
h2p1s 64 35 83 10 61 60 0 - -
h2p16 43 475 52 12 79 50 9 78
h2p17 58 21 83 0 - - 0 - -
h2p1s 27 -39 71 0 - - 39 -16 76
h%p19 47 -3 80 58 18 84 46 6 79

Fonte: Do Autor (2017).
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Tabela 8 — Estimativas das herdabilidades entre progénies (h%), entre populagdes (h?pop), das
progénies/populagdes (h%n), limite inferior (LI) e limite superior (LS) da h? para a
nota de tipo de graos, referentes as progénies avaliadas nas geracoes So:1, So:2 € So:a.

So:1 So:2 So:3

h2(%) LI LS h2 (%) LI LS h2 (%) LI LS
h? 84 80 86 73 66 78 87 84 90
hZpop 91 85 96 90 81 95 92 86 96
h?ps 80 68 89 50 7 79 73 51 89
h2p 85 75 92 15 57 64 90 82 96
h2ps 82 72 91 56 19 81 83 69 93
h2ps 82 71 90 76 55 90 81 64 92
h?ps 81 69 90 49 5 78 84 70 93
h?pg 70 51 85 66 38 86 85 72 94
h2p7 61 35 80 43 5 76 73 51 89
hZpg 89 82 94 43 6 76 83 68 93
h?pg 86 77 93 69 42 87 87 76 95
h2p10 68 46 84 36 -18 73 66 37 85
hZp11 81 68 91 53 14 80 83 68 93
h2p1, 42 1 72 50 7 79 60 27 83
h2p13 72 52 87 68 41 86 89 80 95
h?p14 85 74 93 81 66 91 89 81 95
h2p15 76 58 89 72 50 87 84 71 93
hZp16 93 88 97 77 58 90 91 83 96
h2p17 88 77 95 87 76 95 90 81 96
h?p1g 91 83 96 86 73 94 87 75 95
h2p19 78 58 92 69 39 88 88 77 95

Fonte: Do Autor (2017).

Um dos objetivos desse trabalho foi o de comparar as anélises realizadas utilizando o
método dos quadrados minimos (MQM) e considerando modelos mistos, nesse caso tendo
como fonte adicional o efeito da populacédo de origem das progénies. As comparacgdes foram
inicialmente realizadas envolvendo os componentes de variancia (TABELA 9). Veja que tanto
as estimativas das variancias entre progénies (Vp) como a entre populagdes (Vrop) foram de
maior magnitude no método dos quadrados minimos, como era esperado. Ja a comparagéo entre
as h? variou em funcéo das geracBes. Na So:1 € So.» foi muito semelhante nos dois casos, porém

na geracgdo So:3 € na conjunta a magnitude da estimativa de h? foi de maior magnitude no MQM.
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Tabela 9 - Estimativas da variancia genética entre progénies (Vp), variancia fenotipica (Vr),

variancia entre populagdes (Vrop), Varidncia da interacdo progénies x ambientes
(Vea), herdabilidade entre progénies (h?), para a produtividade de grdos (Kg/ha),
estimados pelo método dos quadrados minimos (MQM) e pelos modelos mistos,
nas geracgoes So:1, S:02, So:3 € nas trés geracoes.

So1
MQM Modelos Mistos
VF 311562,09 294894,00
Vp 69988,33 (61647,03-73371,09)! 60642,00
Vpop 19277,16 (16979,68 - 20208,89) 13262,00
h2(%) 22 (6-36) 21
So:2
MQM Modelos Mistos
VF 281179,85 240172,00
Vp 136489,62 (118094,79-144597,91) 98994,00
Vpop 46106,25 (39892,47 — 48845,24) 35330,00
h2(%0) 48 (35-59) 41
So:3
MQM Modelos Mistos
VF 21821451 187983,50
Vp 46098,81 (39886,03 - 48837,35) 25150,00
Vpop 26001,99 (22497,68 — 27546,66) 22082,00
h2(%) 21 (1-36) 13
So:1, So:2€ So:3
MQM Modelos Mistos
VF 93590,99 52401,08
Vp 18136,39 (15692,13 — 19213,80) 23711,00
Vpop 4686,79 (4055,15 — 4965,21) 0,00
Vpa 40268,63 38677,00
h2(%0) 19 (3-33) 23

! Valores entre parénteses correspondem aos intervalos de confianca para os componentes de variancia

e h?.

Fonte: Do Autor (2017).

Foi estimado um indice de selecdo ponderado (ISP) considerando a média da populagéo

multiplicada pela correspondente h? e a média das progénies/populacdes multiplicada pela h?

média obtida entre progénies dentro de cada populacdo. Na Tabela 10 sdo mostradas as

estimativas das correlagdes envolvendo os dados obtidos com as médias, os BLUP’s e o ISP.
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Veja que as estimativas foram todas de grande magnitude exceto no caso da nota de porte na
geragdo So:2, envolvendo a média e o ISP. Depreendeu-se que de modo geral, independente do

caréter, a classificacdo das progénies foi semelhante nas trés metodologias consideradas.

Tabela 10 — Correlacao entre os BLUPs e as médias, os valores ponderados pela herdabilidade
(ISP) e as médias e entre os BLUP’s ¢ os valores ponderados (ISP), para a
produtividade (Prod.) (Kg/ha), nota de porte das plantas e nota de tipo de graos

(TG).
BLUP ISP BLUP/ISP
Prod. Porte TG Prod. Porte TG Prod. Porte TG
So:1 0,99 0,93 0,96 0,81 0,89 0,96 0,79 0,71 0,91
So:2 0,94 0,89 0,96 0,86 0,46 0,88 0,81 0,22 0,75
So:s 0,96 0,88 0,97 0,82 0,72 0,94 0,78 0,72 0,81

Fonte: Do Autor (2017).

Como as progénies foram avaliadas simultaneamente por trés geragdes, foi estimada a
coincidéncia na classificacdo das 10 ou 20% melhores progénies considerando a média, 0s
BLUP’s ¢ o indice ponderado. Veja na Tabela 11 que a coincidéncia, em todos os casos, foi de
pequena magnitude. Como por exemplo, das 10% melhores progénies identificadas pela média
em So1 (10% de 324) apenas trés seriam selecionadas nas duas geragdes. Mesmo quando se
considerou a média das geracgdes So:1, So:2 € a resposta em So:3 a coincidéncia foi pequena. Deve
ser salientado que a magnitude da coincidéncia variou entre os caracteres e como era esperado
foi maior para a nota de tipo de grdos. Contudo em nenhum dos casos quando se considerou
10% das melhores progénies ela foi superior a 50%, 0 que € uma coincidéncia muito pequena.
Quando se diminuiu a intensidade de selecdo, de 10% para 20% a coincidéncia quase sempre

foi de maior magnitude, mas mesmo assim ela nao foi muito expressiva.
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Tabela 11 — Coincidéncia (%) das 10 e 20% melhores progénies selecionadas pelas médias per
se das progénies, pelos BLUPs e pelo ISP para os caracteres produtividade
(Kg/ha), porte das plantas e tipo de gréos (TG), na mesma geracdo de avaliagéo e
em uma geragao posterior.

Coincidéncia (10%o)

. Produtividade Porte TG
Geracoes - - -
Média BLUP ISP Média BLUP ISP Média BLUP ISP
So:1/So:2 9,09 11,36 4,55 6,82 4,55 0,00 2045 20,45 18,18
So:1/So:3 6,82 6,82 2,27 2,27 2,27 9,09 18,18 20,45 15,91
So:2/So:3 12,12 9,09 15,15 24,24 18,18 27,27 18,18 21,21 42,42
So:1 € So:2/So:z 9,09 - 12,12 6,06 - 42,42 21,21 - 36,36
Coincidéncia (20%0)

G . Produtividade Porte TG
Srao®s  “Meédia BLUP ISP Média BLUP ISP Meédia BLUP ISP
So0:1/So:2 17,05 20,45 14,77 6,82 6,82 6,82 28,41 2159 2841
So:1/So:3 9,09 14,77 2,27 6,82 6,82 10,23 2954 31,82 26,14
So:2/So:3 25,76 24,24 27,27 35,38 30,77 46,15 35,38 35,38 49,23
So:1 € So:2/So:3 27,27 - 21,21 20,00 - 60,00 33,85 - 44,62

Fonte: Do Autor (2017).

Na So:4 foram avaliadas 79 progénies e duas testemunhas e assim foi possivel verificar

o efeito combinado das gera¢des (So:, So2 € So:3) para ampliar a coincidéncia com o

desempenho com as mesmas progénies em So4. Veja na Tabela 12 que considerando a

coincidéncia das 10 melhores progénies novamente ela foi de pequena magnitude, independente

de usar apenas os dados de cada geracao individualmente ou a analise conjunta das geracoes

duas a duas ou trés a trés.

independentemente do método de anélise.

Nesse caso também os resultados foram semelhantes

Tabela 12 — Coincidéncia (%) das dez melhores progénies entre as geracdes de selecdo e a

geracdo final So:4 para o carater produtividade (Kg/ha).

Coincidéncia (%)

Meédia BLUP ISP
So:1 20 20 10
So:2 10 10 10
So:3 20 10 0
So:1 € So2 10 - 10
So:2 e So:3 10 - 10
So:1, So:2 € So:3 10 20 0

Fonte: Do Autor (2017).
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Estimou-se o ganho esperado com a selegcéo das 20% melhores progénies nas geracgoes
So:1, So:2, So:3 € considerando todas as geragdes simultaneamente (TABELA 13). Novamente os
valores obtidos considerando a selecdo pelo método ponderado, a média das progénies e 0s
BLUP’s foram muito semelhantes. Como era esperado o ganho estimado para a nota de tipo de
gréos foi de maior magnitude que os demais caracteres em todos 0s casos. Embora os ganhos
em cada geracdo tenham sido elevados, quando se considerou a anélise conjunta foram de
menor magnitude, em funcdo das menores estimativas de h? nas analises envolvendo as trés

geracOes. Nesse caso, 0 ganho esperado para a nota de porte das plantas foi nulo.

Tabela 13 — Ganho esperado, em porcentagem da média, com a selecdo pelo ISP, pelas médias
per se das progénies e pelos BLUP’s para a produtividade (Prod.) (Kg/ha), nota de
porte das plantas e nota de tipo de grdos (TG), nas geracdes So:1, So:2 € So:3, cOM a
intensidade de sele¢do 20%.

ISP Média BLUP
Prod. Porte TG Prod. Porte TG Prod. Porte TG
So:1 6,16 10,45 28,41 7,19 12,16 30,00 6,31 8,23 28,75
So:2 10,53 6,73 25,17 11,65 8,72 26,63 8,97 3,33 23,30
So:3 3,43 15,53 30,92 4,24 18,39 34,35 243 881 31,93

So:1, So:2 € So:3 228 0,00 17,16 275 0,00 18,64 3,76 - -
Fonte: Do Autor (2017).

Foi realizada a selecdo simultanea para as trés caracteristicas pelo indice Z e obtido o
ganho de selecdo (GSw) em cada caracteristica (w) pela sele¢do por este indice, nas geracdes
isoladas e na conjunta das trés geracdes. Pode-se observar que os ganhos de selecdo utilizando
0 método ponderado e a selecdo pelas médias ndo diferiram expressivamente para os caracteres
produtividade e nota de tipo de grdos (TABELA 14). No entanto, para o porte das plantas o
GSw (%) foi de menor magnitude para o método ponderado na geracdo So:2 € So:3. Considerando
a selecdo feita na média das trés geragdes os resultados foram semelhantes, ou seja, GSw (%)
obtidos para todos os caracteres ndo diferiram expressivamente nas duas metodologias
adotadas. Deve ser enfatizado que as estimativas dos ganhos nesse caso sao menores do que as
apresentadas na tabela 12, pois no indice Z utilizado na sele¢do os caracteres participam em

proporcdes diferentes.
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Tabela 14 — Ganho de sele¢éo (GSw) em porcentagem para os caracteres produtividade (Kg/ha),

nota de porte das plantas e nota de tipo de gréos (TG) com a selecdo das 20%
melhores progénies pelo indice Z, pelo ISP e a selecdo pelas médias das progénies,
nas geracoes So:1, So:2 € So:3 € nas trés geragoes.

ISP Média
Produtividade Porte TG Produtividade Porte TG
So:1 5,28 1,13 15,27 6,16 1,16 16,57
So:2 8,38 0,15 15,30 8,33 2,18 14,17
So:s 2,56 0,00 20,12 3,39 1,87 21,32
So:1, So:2€ So:3 1,84 0,00 943 1,15 0,00 7,59

Fonte: Do Autor (2017).
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5 DISCUSSAO

A exigéncia do mercado atual de feijdo é de cultivares que associem alta produtividade
de gréos, boa arquitetura de planta e grdos dentro do padrdo comercial. A produtividade de
grdos tem sido ao longo do tempo o cardter mais importante em todas as espécies que
comercializam os grédos, por razfes Obvias. J& a arquitetura da planta é uma demanda dos
agricultores para facilitar o manejo da cultura, especialmente no momento da colheita. E um
carater que nos ultimos quarenta anos tem recebido grande atencdo dos melhoristas
(COLLICCHIO; RAMALHO; ABREU, 1997; MENEZES JUNIOR; RAMALHO; ABREU,
2008; MENDES; RAMALHO; ABREU, 2009; PIRES et al., 2014; VIEIRA, 2015). Por outro
lado, o tipo de gréos é uma exigéncia dos atacadistas e consumidores. No caso do Brasil o tipo
de gréo mais consumido € o feijao carioca, que é caracterizado por apresentar grdos com o tom
da cor bege e das rajas marrons. O feijao carioca original foi obtido/recomendado em 1970
(ALMEIDA et al., 1971). Poucos anos depois, ap6s a sua adog¢do pelos consumidores, 0s
melhoristas intensificaram os seus trabalhos nesse tipo de gréo. Inclusive esse programa de
selecdo recorrente que originou as progénies avaliadas nesse trabalho iniciou em 1990, com
foco apenas na produtividade do feijdo carioca (RAMALHO; ABREU; SANTQOS, 2005;
SILVA et al. 2010). Contudo, principalmente mais recentemente a atencdo para o aspecto do
tipo de gréo carioca tem se intensificado. Nesse contexto, ndo sé a cor base do gréo é observada,
mas também o formato, tamanho, auséncia de brilho e também a cor bege dos gréos deve ser o
mais claro possivel e que permanega com esse aspecto por mais tempo, principalmente porque
esse fendtipo € associado a idade dos grdos e consequentemente de uma possivel demora no
cozimento (COUTO et al., 2010; ARAUJO; RAMALHO; ABREU, 2012; SILVA et al. 2014).

Em funcdo desses comentarios esses trés caracteres € que receberam maior atencao
durante a avaliacdo e selecdo das progénies. A arquitetura/porte e a nota de gréos sao avaliadas
por meio de escala de notas. Vale salientar, entretanto, que no caso do aspecto dos grdos, a
avaliacdo é realizada em laboratorio por dois ou trés avaliadores e a precisdo normalmente é
alta, como ocorreu nas avalia¢des realizadas nesse trabalho. A menor estimativa da acurécia
para esse carater foi de 85% (TABELA 3, APENDICE A), comprovando o que foi comentado.

Com relacdo ao porte, a avaliagdo é também visual, como ocorre com o tipo de gréos,
porém, € muito mais complicado. Esse fato foi constatado no presente trabalho, pois as
acuracias foram de menor magnitude que para o tipo de graos. A avaliagéo € realizada no campo

e normalmente a precisdo ndo € alta. Veja por exemplo, que na geracdo So:4 a acurdcia foi zero
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(TABELA 4, APENDICE A). O porte da planta é influenciado por uma série de outros
caracteres, tais como o diametro do caule, a presenca de gavinhas, o nimero de internddios
entre outros (TEIXEIRA et al., 1999; MOURA et al., 2013; OLIVEIRA et al. 2015). Embora
sejam muitos caracteres o nimero de genes envolvidos ndo deve ser grande. Entretanto, é um
carater muito influenciado pelo ambiente, sobretudo a época de semeadura, nas condi¢des de
fertilidade do solo, temperatura e umidade. A ocorréncia de acuracia de baixa magnitude para
esse carater € normalmente frequente na literatura (SILVA; ABREU; RAMALHO, 2009;
BOREL et al.,2013; PIRES et al., 2014; VIEIRA, 2015).

A obtencdo de linhagens mais produtivas, como j& salientado, € o principal foco dos
programas de melhoramento. A produtividade de grdos é um carater resultante do somatorio de
todas as caracteristicas da planta, como arquitetura da planta, nimero de flores e vagens,
nimero de grdos por vagens, entre outras. Devido a isso um grande nimero de genes esta
envolvido no controle do caréater e ele é altamente influenciado pelo ambiente. As estimativas
de acurécia para a produtividade variaram de 45 a 70% (TABELAS 1 e 4, APENDICE A).
Assim, a precisdo na avaliacdo desse carater pode ser considerada de moderada a alta
(RESENDE; DUARTE, 2007). Precisao dessa magnitude é frequente na avaliacdo de progénies
de feijdo na regido (SILVA; ABREU; RAMALHO, 2009; CARVALHO et al., 2017).

As progénies foram avaliadas em quatro geracGes, ou seja, quatro épocas de semeadura
distintas. Desse modo o efeito de geracdo é confundido com o ambiente da época de semeadura.
Essas épocas envolvem meses dentro do ano e até a variacao entre anos. Assim, a significancia
da fonte de variacdo ambiente/geracdo, nas analises conjunta era esperada (TABELAS 2 e 5).
A maior produtividade média foi obtida na geracdo Se:3, semeadura realizada em fevereiro.
Nessa época a cultura foi irrigada e assim ndo ocorreu deficiéncia hidrica expressiva, além disso
a colheita coincidiu com um periodo sem precipitacdo, o que deve ter contribuido para a maior
média das progénies.

Deve ser enfatizado que ndo ha consenso a respeito da ocorréncia de dominancia do
controle dos caracteres do feijoeiro, especialmente para a produtividade (SOUZA JUNIOR,
1989; MORETO et al., 2007). Contudo, mesmo que a dominancia fosse predominante no
sentido de aumentar a produtividade, nas geragdes mais avancgadas, como a Sp:3, era para a
média decrescer e ndo aumentar. Depreende-se como ja salientado que o efeito de
ambiente/geracOes deve ser atribuido predominantemente ao efeito da diferenca das condicdes

ambientais entre as safras. No caso da nota de qualidade dos gréos praticamente ndo ocorreu



46

diferenca expressiva na média das progénies entre as safras (TABELAS 3 e 4, APENDICE A).
O mesmo ocorreu com a nota de porte (TABELAS 2 e 4, APENDICE A).

Diferencas significativas entre as progénies, para os trés caracteres, exceto para o porte
na geracdo So:s, foram detectadas (TABELAS 1, 2, 3 e 4, APENDICE A). A distribuicio das
frequéncias das medias das progénies comprovam a existéncia de varia¢do (FIGURAS 1, 2 e
3). As estimativas das herdabilidades entre a média de todas as progénies variou entre as
geracOes e entre os caracteres, como inclusive ja comentado para as acuracias. Considerando a
produtividade de grdos, as estimativas de h? variaram de 21% (geracdo So:3) a 48% (geragio
So:2) entre as geragdes. Ramalho et al. (2012) apresentam uma compilagéo dos resultados das
estimativas de h? para a produtividade obtidas em diversos experimentos na cultura do feijoeiro
até o ano de 2004, os valores de h? variaram de 10,6 a 88%. Outros trabalhos mais recentes
apresentam estimativas de h? na média das progénies entre 1 e 86% (BOREL et al. 2013; PIRES
etal., 2014; PEREIRA et al., 2017). Como se pode observar as estimativas obtidas se encontram
nesse intervalo (TABELA 1, APENDICE A).

As estimativas de h?, entre médias de progénies, para o porte das plantas variaram de 35
a 49%, nas geragOes So:2 € So:1, respectivamente. Essas estimativas sdo também semelhantes as
obtidas, para 0 mesmo carater, em alguns trabalhos disponiveis na literatura (MORETO et al.,
2007; MENEZES JUNIOR; RAMALHO; ABREU, 2008; PIRES et al., 2014). Para as notas de
tipo de grdos todas as h? foram acima de 90%, valores equivalentes ou superiores aos
encontrados na literatura (MENEZES JUNIOR; RAMALHO; ABREU, 2008; SILVA et al.
2014; CARVALHO; RAMALHO; ABREU, 2017).

A recombinacéo utilizada no programa de selecao recorrente que originou as progénies
avaliadas, foi por meio de “topcross”. Isto ¢, cada progénie foi utilizada como fémea no
cruzamento com as demais (18 progénies). Assim, as progénies foram provenientes de 19
populacdes. Dessa forma, elas diferem na capacidade geral de combinacdo das fémeas, haja
vista que a contribuicdo dos machos foi praticamente a mesma em todas as populagdes. As
sementes hibridas obtidas, “mistura de F1s”, correspondem praticamente a geragao So. ASSim,
apos a primeira multiplicacdo ja se obtém as progénies So:1.

A existéncia de variacdo entre as médias das populacdes, ou seja, dos topcrosses,
também diferiu com as geragBes, para todos os caracteres. As estimativas de h?, para a
produtividade de gréos por exemplo, variaram de 63 a 84%, ou seja, valores em principio

superiores aos envolvendo todas as progénies. E mencionado, em principio, porque ocorreu
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casos em que houve sobreposicdo dos intervalos de confianca das estimativas (TABELA 6).
Adicionalmente, dentro de uma mesma geracdo a variacdo entre progénies dentro de cada
populacéo foi variavel. Em muitas situacdes elas foram diferentes de zero (TABELA 6). No
caso de populagdes naturais, que possuem situacdo diferente da encontrada em plantas
cultivadas, a variacdo dentro das populacdes é maior do que a variacdo entre populacgdes.
Existem poucos relatos comparando a variagdo entre e dentro de populacbes em plantas
autdogamas. Um dos casos relatados na literatura foi o de Lima et al. (2015) com a cultura do
feijoeiro também conduzido no estado de Minas Gerais. No trabalho foram avaliadas 496
progénies, sendo 31 de cada uma das 16 populacGes biparentais. Para a produtividade de gréos
a estimativa de h? entre populaces obteve valores, na média dos dois ambientes, de 91% e
dentro das populagdes a estimativa média foi de 51%. Outro relato, também com a cultura do
feijdo, envolveu os caracteres de nota de porte, nota de tipo de grdos e produtividade
(RESENDE et al., 2016). Observaram que para a produtividade de gréos a h? entre médias das
20 populagdes utilizadas foi muito semelhante a obtida para a h? entre progénies/populago (h?
média de 0,24). Para a nota de grios a estimativa de h? foi muito mais acentuada entre
populacdes (h?=0,80) do que entre as progénies/populaces (h?=0,10). Embora ndo haja
consenso, ao que tudo indica pelo menos com a cultura do feijoeiro, utilizando um nimero de
progénies equivalente de populacdes e entre progénies/populacdes a h? entre tem sido maior
que a dentro, como ocorreu com as diferentes estimativas obtidas nesse trabalho (TABELAS 6,
7e8).

O efeito da interacdo progénies x ambientes foi altamente significativo para todos 0s
caracteres avaliados (TABELAS 2 e 5), indicando que o0 comportamento das
progénies/testemunhas ndo foi coincidente nos ambientes (geragdes/safras). O componente de
variancia associado a interacdo (Vpra) na anélise conjunta foi superior a estimativa de variancia
entre progénies (Vp) para a produtividade de grdos e porte das plantas (TABELA 4). Para a
produtividade Vpa foi 2,2 vezes maior que o efeito de Vp, evidenciando assim o pronunciado
efeito da interacdo para esse carater. Em muitos trabalhos realizados com a cultura do feijoeiro
o efeito da interacdo também tem sido expressivo (MORETO et al., 2007; MENDES;
RAMALHO; ABREU, 2009; LIMA, ABREU, RAMALHO, 2012; LIMA et al., 2015).

Um dos objetivos desse trabalho foi o de comparar as estimativas obtidas pelo método
dos quadrados minimos e 0os modelos mistos e tambeém por meio de um indice envolvendo o

efeito de populagdes e de progénies dentro de populagfes. Nas analises individuais as
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estimativas das correlagdes entre as médias das progénies e os BLUP’s (sem considerar o efeito
de populacGes) foi praticamente de 100% (dados ndo apresentados). Esse fato é comumente
relatado na literatura. Isto €, em experimentos balanceados, ndo ha diferenca entre o uso do
método dos quadrados minimos e os modelos mistos (THOMPSON 2008; BERNARDO,
2010). Contudo, neste trabalho houve desbalanceamento entre o nimero de progénies avaliadas
dentro de cada populacdo, que variou entre populagdes. Apesar disso, 0s resultados obtidos
pelos dois métodos de analise foram semelhantes, como pode-se observar pela alta correlacéo
entre as médias das progénies e os BLUP’s (TABELA 10). Em outros trabalhos, com a cultura
do eucalipto (REIS et al, 2011) e com o feijoeiro (MENDES; RAMALHO; ABREU, 2012),
também ocorrendo pequeno desbalanceamento, foram encontrados resultados similares ao
deste trabalho.

Deve ser salientado também que quando se considera o efeito das populacdes que
originaram as progénies pode contribuir para que ocorra diferenca na analise de modelos mistos,
como foi apregoado por Resende et al. (2016). Ou seja, se utiliza nas ponderagdes para obter
os BLUP’s as informagdes entre populagdes e também entre progénies dentro das populagdes.
Mesmo nessa situagdo as estimativas das correlagcbes entre as médias e os BLUP’s,
considerando o efeito de populagdes como realizado nesse trabalho, foram ligeiramente
inferiores, mas ainda de grande magnitude (TABELA 10). As estimativas de r entre a média e
os BLUP’s na maioria dos casos foram superiores a 0,90.

Quando se analisa os dados utilizando modelos mistos é esperado que as estimativas dos
componentes de variancia sejam mais robustas (LYNCH; WALSH, 1998; THOMPSON, 2008).
Isso porque é utilizado o método de méxima verossimilhanca restrita (do inglés residual
maximum likelihood/REML) e o processo € iterativo. Ou seja, as variancias sao estimadas,
colocadas novamente no modelo e 0 processo € repetido, até as estimativas dos componentes
ndo diferirem acentuadamente nas iteracGes sucessivas (THOMPSON, 2008). Nesse trabalho
as estimativas obtidas com os métodos dos quadrados minimos e com os modelos mistos com
a inclusdo do efeito de populacGes foram comparadas (TABELA 9). Veja por exemplo, a
estimativa de h? foi praticamente a mesma nas geracdes Soa1 € So2 € na andlise conjunta,
utilizando os dois procedimentos para a produtividade de grdos. Na geracdo Se:3 embora a
estimativa pontual da h? seja diferente nos dois métodos, o intervalo de confianga de h? do
método dos quadrados minimos permite inferir que elas podem ser iguais. E relatado na

literatura, que no caso ideal de completo balanceamento, as estimativas dos componentes de
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variancia obtidas pelo REML (método da méxima verossimilhanca restrita) serdo idénticas
aquelas obtidas pela anélise de variancia classica (LYNCH; WALSH, 1998; THOMPSON,
2008).

Uma nova estratégia de selecdo em que o merito da progénie é avaliado ndo somente
pelo desempenho “per se” na geragdo avaliada, como também pela populacdo em que foi
derivada e os coeficientes de parentesco das diferentes geraces de endogamia utilizadas para
construir esse indice foi apresentado por Resende et al. (2016). Utilizando esse procedimento
simularam varias situacdes e mostraram que usar as informacdes de populacGes e geracdes
passadas aumenta a eficiéncia do processo seletivo, tendo como referéncia o que é normalmente
utilizado que séo apenas as médias da Ultima geracdo avaliada. A metodologia de Resende et
al. (2016) coloca no modelo o parentesco considerando uma frequéncia alélica de %2, 0 que pode
ndo ser apropriado quando se tem populacdes oriundas de um programa de selecdo recorrente,
em que dificilmente a frequéncia alélica seria ¥%2. Neste caso além da variancia genética aditiva
(Va) e a variancia genética de dominancia (Vp), ocorrem também os componentes D1, que
corresponde a covariancia entre os efeitos médios (aditivos) dos alelos e os efeitos de
dominéncia dos homozigotos, D> que é a variancia genética dos efeitos de dominéancia dos
homozigotos e H, a depressédo por endogamia elevada ao quadrado (SOUZA JUNIOR, 1989).
Principalmente o D, por ser uma covariancia, pode ser negativa. Inclusive as poucas
estimativas de D, disponiveis em plantas autdgamas foram negativas (SOUZA; RAMALHO,
1995; MORAIS et al. 1997). Para utilizar um procedimento semelhante ao proposto por
Resende et al. (2016) para uma condicdo em que a frequéncia alélica ndo é %, optou-se por
obter um indice ponderado, utilizando a h2 média entre as populacdes e h? entre as médias das
progénies/populacbes. Desse modo, refletem o que realmente ocorreu independente da
frequéncia alélica ser %2 ou nao.

Observou-se que as correlacBes entre as médias e o ISP proposto foram de elevada
magnitude, especialmente para a produtividade (r > 0,81) e as notas de tipo de graos (r>0,88).
Ja para o porte as correlacdes foram acima de 0,46. Dessa forma, a classificacdo das progénies
foi semelhante nas trés metodologias adotadas na maioria dos casos (TABELA 10). As
correlac@es entre as medias ponderadas e os BLUP’s também foram altas para a produtividade
(r > 0,78) e para as notas de tipo de graos (r > 0,75). Para a nota de porte os valores foram

maiores que 0,22.
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As medidas de eficiéncia dos indices multigeracdes relatados na literatura (RESENDE
et al., 2015; RESENDE et al.; 2016) sao pertinentes ¢ também a eficiéncia dos BLUP’s por
geracdo ou envolvendo varias geracdes (NUNES; RAMALHO; FERREIRA, 2008; BRUZI,
2008; PIEPHO; MOHRING; MELCHINGER, 2008). No entanto, pouco tem sido avaliado da
efetiva contribuicdo desses indices quando se considera geracdes futuras, sob condigdes de
cultivo. Por isso, neste trabalho procurou-se estimar a coincidéncia das melhores progénies na
geracdo de referéncia e nas geracOes futuras, utilizando sempre os dados das avaliacbes das
mesmas progénies nas diferentes geracdes. Observou-se que em todos os méetodos adotados a
coincidéncia foi baixa (TABELA 11). Para a nota de tipo de grédos a coincidéncia foi
ligeiramente superior devido a herdabilidade de maior magnitude do carater. No entanto, ainda
assim a coincidéncia foi inferior a 50% em quase todos os casos. Mesmo quando se considerou
as trés geracdes de avaliacao (So:1, So:2 € So:3) em relagdo a So:4, a coincidéncia na identificacéo
das melhores progénies foi baixa (TABELA 12). A mais provavel explicacdo para a baixa
coincidéncia nas melhores progénies identificadas nas sucessivas geracdes é a ocorréncia de
interacdo das progénies x ambientes que, como ja enfatizado, foi expressiva (TABELA 4).
Depreende-se que o possivel beneficio de adotar o indice multigeracbes ou procedimento
semelhante pode ser dissipado pela interacéo.

Do exposto, é preciso salientar que o maior desafio do melhorista é identificar as
melhores progénies/linhagens ou hibridos para continuar sendo as melhores nas condicdes de
manejo diferentes das obtidas nas estacGes experimentais e anos futuros, cujas condicdes
climaticas sdo sempre imprevisiveis. Fato inclusive que foi comprovado com a cultura do
feijoeiro (LIMA; ABREU; RAMALHO, 2012; FERREIRA et al., 2015). Com milho em
trabalho conduzido pela empresa Pioneer, nos EUA, envolvendo a avaliacdo de 78 hibridos
tolerantes a seca (AQUAMAX) (GAFFNEY, 2015). Observaram que esses hibridos na média
de 2006 ambientes foram superiores em 6,5% a outros 4287 em condicdes de seca e na média
de 8725 ambientes favoraveis foram superiores em 1,9%. Fica evidente que para se ter
seguranca na decisdo de qual linhagem/hibrido recomendar, considerando que as diferencas a
serem detectadas sdo cada vez menores, o nimero de repeticdes/ambientes deve ser o maior
possivel. Um outro comentéario pertinente e que foi apresentado por Fisher no inicio do século
XX é: “NUMBERS FIRST, MATHEMATICS LATER” (SIMMONDS, 2000). Os resultados
obtidos nesse trabalho realcam o que Fisher mencionou ha praticamente 100 anos. As

metodologias modernas de biometria podem melhorar a eficiéncia do processo seletivo como
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tem sido mostrado, mas elas so serdo realmente eficazes se os dados a serem analisados forem
de boa qualidade e com o efeito da interacdo mitigado a partir do maior numero de
repeticdes/ambientes possiveis. Deve ser enfatizado também que o emprego dos modelos
mistos sdo vantajosos quando os dados sdo desbalanceados, 0 que ndo deve ser frequente no
melhoramento de plantas, sobretudo quando os experimentos forem bem delineados e
conduzidos. E possivel melhorar a eficiéncia usando modelos mistos com informagdes
adicionais de parentesco e de genémica, como alguns trabalhos de simulacdo mostram
(RESENDE et al., 2008; NUNES; RAMALHO; FERREIRA, 2008; RAMALHO;
CARVALHO; NUNES, 2013). Contudo, esses trabalhos devem ser validados considerando
geracOes futuras para verificar se mesmo com a interacao eles continuam sendo mais eficientes.

O interesse dos melhoristas da cultura do feijoeiro é obter progénies/linhagens que
associem as caracteristicas de alta produtividade, boa arquitetura de planta e graos carioca de
boa qualidade, como j4 salientado. Dessa forma, neste trabalho também se optou por realizar a
selecdo simultaneas para os trés caracteres, pelo somatério das variaveis padronizadas pelo
indice Z. Esse indice tem sido empregado em varias situagdes com a cultura do feijoeiro
(MENEZES JUNIOR; RAMALHO; ABREU, 2008; MENDES; RAMALHO; ABREU, 2009;
LIMA; RAMALHO; ABREU, 2012; LIMA, et al., 2015). O ganho em porcentagem da média
em cada caracteristica com a selecao das 20% melhores progénies pelo indice Z, foi positivo na
maioria dos casos (TABELA 14). Deve ser enfatizado que as estimativas obtidas foram de
menor magnitude do que o ganho com a selecdo de cada caracteristica individualmente
(TABELA 13), isso porque 0s caracteres participaram em proporcdes diferentes no indice de
selecdo utilizado. Quando se comparou a selecdo pelo ISP e pelas médias das progénies, as
estimativas do ganho com a sele¢do em cada caracteristica e 0 ganho com a sele¢do pelo indice

Z nao diferiram expressivamente, especialmente para a produtividade e nota de tipo de gréos.
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6 CONCLUSOES

A classificacdo das progénies pelos BLUP’s e pelo ISP néo diferiu expressivamente do
utilizando apenas a média, mesmo quando se considerou varias geracdes na selecdo.

Qualquer um dos procedimentos utilizados ndo mitigou de modo efetivo o efeito da
interacdo progénies x ambientes, pois a coincidéncia na eficiéncia de sele¢do de uma ou mais
geracOGes com uma geragéo futura foi pequena e variou muito pouco entre os trés procedimentos

adotados.
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APENDICE A

Tabela 1 - Resumo das andlises de variancia individuais e acuracias obtidas para o carater produtividade
(Kg/ha) na avaliagdo de progénies nas geracdes So.1, So:2€ Soz.

PV So:1 So:2 So:3
GL QM GL QM GL QM
Tratamentos (T) 440 622979,15** 323 560504,36** 323  433819,96*
Testemunhas (Test) 1 1174373,18™ 1 422500,00™ 1 17033,64™
Test vs Progénies 1 8068,81™ 1 102946,60"™ 1 13065,85™
Progénies (P) 438 623124,17** 321 562359,69** 321 436429,03**
Entre PopulacGes 18 1292788,30* 18 1856993,11** 18 1228298,94**
P/pop 1 28 610724,86™ 16 388315,72™ 16 476389,19™
P/pop 2 28 885510,48** 16 391622,24™ 16 342640,29™
P/pop 3 28 505769,44™ 16 379209,56"™ 16 236263,57™
P/pop 4 28 597183,98™ 16 188474,27™ 16 591472,53*
P/pop 5 27  774429,24* 16 303630,52™ 16 259912,07™
P/pop 6 25  491591,74™ 16 389926,47™ 16 566450,91™
P/pop 7 25 563167,50™ 16 277067,28™ 16 195289,37™
P/pop 8 25  215007,08™ 16 483010,11™ 16 447700,74™
P/pop 9 24 678718,18™ 16  844005,06** 16 232789,80™
P/pop 10 23 1110343,76** 16 536330,42* 16 340376,16™
P/pop 11 22 612319,63™ 16  748534,01** 16 377736,33™
P/pop 12 21 507512,11™ 16  689159,01** 16 269012,83™
P/pop 13 20 558095,93™ 16 659873,621** 16 404725,84™
P/pop 14 19 365146,06™ 18 687267,91** 18 408557,82™
P/pop 15 18  440805,79™ 18 163422,88™ 18 376710,42™
P/pop 16 17 586164,86™ 17 538272,06* 17  763197,63**
P/pop 17 15 380538,76™ 15 444786,46™ 15 331284,36™
P/pop 18 14  674950,62™ 14 429693,69™ 14 399712,63™
P/pop 19 13 547295,73™ 13 728806,66** 13 342904,05™
Erro 400  483147,50 323 289380,46 289 344231,41
Acuracia 0,47 0,70 0,45
Média Geral 2410,35 2997,43 3060,19
Meédia Testemunhas 2365,53 2837,50 3117,16
Média Progénies 2410,55 2998,42 3059,83
Amplitude de variagdo 3473.37 3000,00 3155,94

da média das progénies
** * g ns: significativo (P<0,01), significativo (P<0,05) e ndo significativo (P>0,05) pelo teste F,

respectivamente.
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Tabela 2 - Resumo das anélises de variancia individuais e acuracias obtidas para o carater porte das
plantas na avaliagdo de progénies nas geracdes So:1, So:2 € Soz.

PV So:1 So:2 So:3

GL QM GL QM GL QM

Tratamentos (T) 440 2,24** 323 2,24** 323 2,81**
Testemunhas (Test) 1 0,12 1 0,02 1 1,06"™

Test vs Progénies 1 14,44** 1 4,68™ 1 4,29**

Progénies (P) 438 2,21** 321 2,24%* 321 2,81**

Entre Populagdes 18 6,99** 18 11,04** 18 15,39*

P/pop 1 28 1,10™ 16 2,14 16 2,19**

P/pop 2 28 1,74* 16 1,26™ 16 3,93**

P/pop 3 28 2,16** 16 0,72™ 16 1,08™

P/pop 4 28 3,11** 16 0,78 16 3,90**

P/pop 5 27 0,94 16 1,39™ 16 1,31*

P/pop 6 25 3,03** 16 1,71 16 2,54**

P/pop 7 25 1,78* 16 0,97™ 16 1,16™

P/pop 8 25 1,64 16 2,36™ 16 2,86**

P/pop 9 24 1,97* 16 1,55m™ 16 1,92**

P/pop 10 23 2,02* 16 2,75* 16 1,37*

P/pop 11 22 1,84** 16 1,41™ 16 2,08**

P/pop 12 21 1,75™ 16 2,64* 16 1,19*

P/pop 13 20 1,99* 16 1,44 16 2,65**

P/pop 14 19 2,07* 18 0,83 18 1,00™

P/pop 15 18 3,11** 18 1,63™ 18 0,95™

P/pop 16 17 1,98* 17 3,03** 17 2,96**

P/pop 17 15 2,69** 15 1,46™ 15 1,35**

P/pop 18 14 1,55™ 14 1,42™ 14 2,44**

P/pop 19 13 2,14* 13 3,49** 13 2,73**
Erro 400 1,14 289 1,47 289 1,48
Acuracia 0,70 0,59 0,69
Média Geral 5,43 5,58 4,66
Meédia Testemunhas 7,33 4,50 3,63
Meédia Progénies 5,42 5,59 4,67
Amplitude de variacgéo 6.27 5,74 6.85

da média das progénies
** * @ ns: significativo (P<0,01), significativo (P<0,05) e nédo significativo (P>0,05) pelo teste F,

respectivamente.
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Tabela 3 - Resumo das analises de variancia individuais e acuracias obtidas para o carater tipo de grdos
na avaliacdo de progénies nas geragdes So:1, So:2 € So:.

PV So:1 So:2 So:3

GL QM GL QM GL QM

Tratamentos (T) 440 3,27** 323 3,89** 323 6,96**
Testemunhas (Test) 1 4,00%* 1 2,25™ 1 2,67™

Test vs Progénies 1 20,41** 1 38,30** 1 46,90**

Progénies (P) 438 3,23** 321 3,79** 321 6,77**

Entre Populagbes 18 6,17** 18 10,14** 18 11,38**

P/pop 1 28 2,72** 16 2,12* 16 3,42%*

P/pop 2 28 3,48** 16 1,25™ 16 9,42**

P/pop 3 28 3,05** 16 2,43** 16 5,41%*

P/pop 4 28 3,03** 16 4,41** 16 4,72%*

P/pop 5 27 2,82** 16 2,07** 16 5,53**

P/pop 6 25 1,81** 16 3,16** 16 6,09**

P/pop 7 25 1,37** 16 1,88* 16 3,43**

P/pop 8 25 5,00** 16 1,86* 16 5,34**

P/pop 9 24 3,96** 16 3,38** 16 7,09%*

P/pop 10 23 1,67** 16 1,67™ 16 2,66**

P/pop 11 22 2,85** 16 2,28** 16 5,27**

P/pop 12 21 0,93* 16 2,12* 16 2,30**

P/pop 13 20 1,93** 16 3,36** 16 8,62**

P/pop 14 19 3,62** 18 5,59** 18 8,65**

P/pop 15 18 2,27** 18 3,84** 18 5,59**

P/pop 16 17 7,85%* 17 4,60** 17 9,89**

P/pop 17 15 4,31** 15 8,27** 15 8,97**

P/pop 18 14 6,06** 14 7,56** 14 7,06**

P/pop 19 13 2,45** 13 3,39** 13 7,71%*
Erro 439 0,53 322 1,06 322 0,91
Acuracia 0,91 0,85 0,93
Média Geral 4,75 4,83 5,08
Média Testemunhas 2,50 1,75 1,67
Meédia Progénies 4,76 4,85 5,10
Amplitude de variacgéo 8,00 7.50 7.33

da média das progénies
** * @ ns: significativo (P<0,01), significativo (P<0,05) e nédo significativo (P>0,05) pelo teste F,

respectivamente.
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Tabela 4 - Resumo da andlise de variancia individual e acurécias obtidas para os caracteres

produtividade, nota do porte das plantas e nota do tipo de gréos, na avaliacdo de progénies na geragédo

SO;4.
Producéo Porte Tipo de Grao
QM GL QM GL QM
Tratamentos (T) 654377,63* 80 1,65™ 80 9,39**
Progénies (P) 660719,54* 78 1,66"™ 78 8,78**
Testemunhas (Test) 341516,77™ 1 1,09 1 0,67™
Test vs Progénies 472576,44™ 1 1,16™ 1 65,18**
Erro 430675,54 136 1,74 80 0,91
Acurécia 0 0,95
Média Geral 2629,732568 6,154346 4,588469
Média Testemunhas 2352,572 5,6215 1,3335
Média Progénies 2636,749291 6,167835 4,670873
Amplitude de variacgéo 2090,397 4,486 8

da média das progénies

** * @ ns: significativo (P<0,01), significativo (P<0,05) e ndo significativo (P>0,05) pelo teste F,

respectivamente.



