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RESUMO - A seleção dos melhores materiais genéticos para plantio em uma região não é uma tarefa fácil devido 

aos altos custos envolvidos na implantação e condução dos experimentos finais de avaliação e na recomendação 

de cultivares e o efeito do ambiente faz com que seja preciso avaliar a estabilidade e adaptabilidade fenotípica. O 

objetivo deste trabalho foi avaliar a adaptabilidade e a estabilidade de 27 genótipos de guaranazeiro em quatro 

locais pelo método GGE biplot para os dados multi-ambientes (MET) da produção de semente seca de guaraná 

para investigação do mega-ambiente de destino e avaliação de genótipos e ambientes dentro de cada mega-

ambiente. Os gráficos da análise GGE biplot foram bem construídos pois os dois primeiros eixos principais 

explicaram 87,5% da variação da produção. Foi possível identificar dois mega-ambientes formados pelos 

ambientes teste Maués, Manaus e DAS, e por IRAND. Os genótipos 372, 505, 831, 838 e 215 apresentaram alta 

produtividade, mas não foram estáveis. Foi identificado o genótipo ideótipo 871 (BRS Maués) mostrando alta 

produtividade e estabilidade e os genótipos que mais se aproximaram do ideótipo foram 874 e 952. O ambiente 
teste IRAND possuiu maior poder discriminante para os genótipos. O ambiente teste DAS não discriminou os 

genótipos. 
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EVALUATION OF GUARANA CROP IN MULTI-ENVIRONMENTAL TRIALS BY 

THE GGE BIPLOT MODEL 

 
ABSTRACT - The selection of the best genetic materials for planting in a region is not an easy task due to the 

high costs involved in implementing and conducting the final experiments for evaluating and recommending 

cultivars. The objective of this work was to evaluate the adaptability and stability of 27 guarana genotypes in four 

environments using the GGE biplot method for multi-environment data (MET) of dry guarana seed production for 

investigation of the target mega-environment and evaluation of genotypes and environments within each mega-

environment. The graphs of the GGE biplot analysis were well constructed because the first two main axes 

explained 87.5% of the production variation. It was possible to identify two mega-environments formed by the test 

environments Maués, Manaus and DAS, and by the test environment IRAND. Genotypes 372, 505, 831, 838 and 

215 showed high productivity, but were not stable. There was identified the ideotype 871 (BRS Maués) showing 

high productivity and stability and the genotypes that came closest to the ideotype were 874 and 952. The test 

environment IRAND had greater discriminating power for genotypes. The test environment DAS did not 
discriminate between genotypes. 

 

Key words: Paullinia cupana, genotype x environment interaction, stability, adaptability, GGE biplot. 
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INTRODUÇÃO 

 

 A seleção dos melhores materiais genéticos para plantio em uma região não é uma tarefa 

fácil devido aos altos custos envolvidos na implantação e condução dos experimentos finais de 

avaliação e recomendação de cultivares. Esse fato é ainda mais complicado no caso de cultivos 

perenes, como a cultura do guaranazeiro, em que o grande espaçamento de plantio, implicando 

em grandes áreas experimentais, e o longo tempo de avaliação, produzindo altos custos de 

manutenção dos experimentos, assumem grande importância e exigem procedimentos de 

avaliação e decisão eficientes, para a recomendação final de materiais para plantios em áreas 

comerciais.  

 Além disso, esses experimentos devem ser conduzidos em um maior número de 

ambientes possíveis, que são essenciais porque a presença da interação genótipos por ambientes 

(G x E) é um complicador na tomada de decisão do melhorista em indicar a melhor cultivar, 

pois a mudança da performance relativa de genótipos em cada ambiente complica a avaliação 

de cultivares. Segundo Gauch & Zobel (1996), se não existisse interação G x E, uma única 

cultivar prevaleceria no mundo inteiro e um único experimento bastaria para avaliação de 

cultivar.  

 No guaranazeiro a presença da interação G x E foi constatada em diversas fases do 

programa de melhoramento (NASCIMENTO FILHO & GARCIA, 1993; NASCIMENTO 

FILHO, ATROCH & CRAVO, 2000; NASCIMENTO FILHO, 2003; PINTO et. al, 2018), o 

que dificulta a seleção de materiais genéticos superiores para plantio. As peculiaridades 

biológicas da pesquisa em melhoramento genético com espécies perenes são descritas por 

Resende (2002), quais sejam: sobreposição de gerações, ciclo reprodutivo longo, reprodução 

sexuada e assexuada, expressão dos caracteres ao longo das várias idades, o que tornam o 

melhoramento genético de perenes bastante diferenciado do melhoramento de culturas anuais, 

necessitando, portanto, de procedimentos estatísticos ótimos para tomada de decisões. 

 Para atenuar os efeitos da interação G x E existem vários métodos de avaliação da 

adaptabilidade e estabilidade, que diferem quanto aos seus conceitos e procedimentos 

biométricos de estimativas (EBERHART & RUSSEL, 1966; LIN et al., 1986; LIN & BINNS, 

1988; CRUZ et al., 1989; CROSSA, 1990; CORNELIUS et al., 1992; ANNICCHIARICO, 

1992; CROSSA et al., 1995; CHAPMANN et al., 2000). A grande maioria destes métodos 

consiste no desenvolvimento de índices de estabilidade para quantificar e selecionar contra G x 

E (HONGYU et al., 2015). Outros métodos são dedicados a melhor compreensão da interação 

G x E, e alguns deles vem se destacando recentemente e ganhando grande aplicabilidade 

(HONGYU et al., 2014). Dentre esses destaca-se o modelo GGE biplot (YAN et al., 2000). 

 O modelo GGE biplot considera o efeito principal de genótipo mais a interação 

genótipos x ambientes (YAN et al., 2000). Seu uso é recomendado para distinguir mega-

ambientes, selecionar os ambientes que mais representem os demais ambientes e discriminar e 

indicar quais os genótipos mais adaptados e estáveis a determinados ambientes (Yan, 2011). 

 O objetivo deste trabalho foi avaliar a adaptabilidade e a estabilidade de 27 genótipos 

de guaranazeiro em quatro locais pelo método GGE biplot para os dados multi-ambientes 

(MET) da produção de semente seca de guaraná para investigação do mega-ambiente de destino 

e avaliação de genótipos e ambientes dentro de cada mega-ambiente. 

 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

 

Os dados de produção em g.planta.ano-1 utilizados neste trabalho foram obtidos de 

experimentos multiambientes (MET) com 27 genótipos de guaranazeiro provenientes do 

programa de melhoramento genético da Embrapa Amazônia Ocidental, média de sete (7) anos 
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de safra (2011 a 2017), conduzidos em quatro locais no estado do Amazonas: Manaus, Maués, 

Rio Preto da Eva (DAS) e Iranduba.  

As características ambientais dos quatro locais são descritas a seguir: 1 - em Manaus, 

localizado no km 29 da Rodovia AM010 (02º53’25” S latitude e 59º38’06” W longitude), 

altitude de 50m; 2 - em Maués, localizado na Estrada dos Morais (03º23’56” S latitude e 

53º40’24” W longitude), altitude de 18m; 3- em Rio Preto da Eva, no Distrito Agropecuário 

Suframa (DAS) localizado no km 54 da Rodovia BR-174 (02º25”54” S latitude e 59º33’49” W 

longitude); 4- em Iranduba, localizado na estrada do Caldeirão (3º15’ S latitude e 60º20’ W 

longitude), altitude de 50m. O solo nos locais do cultivo, é classificado como Latossolo 

Amarelo, profundos, com teores elevados de alumínio trocável, textura argilosa (Iranduba) a 

muito argilosa (Manaus, Maués, DAS), ácidos, com pH variando de 3,5 a 4,7, e com baixos 

teores de cálcio, potássio e fósforo, além de alta saturação de alumínio. O clima da área é o 

tropical chuvoso tipo Afi, com temperaturas mínimas variando de 22ºC (Manaus) a 24,9ºC 

(DAS). Temperaturas máximas variando de 28,2ºC (DAS) a 37ºC (Manaus). Amplitude térmica 

de 3,3ºC (DAS) a 14,8ºC (Manaus). Total de precipitação anual de 1365mm (Maués) a 2301mm 

(DAS). 

O plantio foi realizado no início da estação chuvosa, de dezembro/2006 a março/2007, com 

estacas de rametes de primeira geração. As adubações e os tratos culturais foram os usuais para 

a cultura, de acordo com as recomendações do Sistema de Produção de Guaraná da Embrapa 

(TAVARES et al., 2005).  

O delineamento experimental utilizado foi o de blocos ao acaso com arranjo fatorial 4x27, 

em oito (8) repetições de uma (1) planta por parcela. 

O modelo estatístico para a análise de variância utilizado foi:  

 

Yijk = m + B/Ljk + Gi + Lk + (GL)ik + eijk, em que:  

 

Yijk: valor fenotípico observado para a característica Y avaliada no genótipo i, no bloco j, no 

local k;  

m: média geral do experimento;  

B/Ljk: efeito aleatório do j-ésimo bloco dentro do k-ésimo local; 

Gi: efeito fixo do i-ésimo genótipo;  

Lk: efeito fixo do k-ésimo local; 

(GL)ik: efeito fixo da interação do genótipo i com o local k; 

eijk: erro aleatório. 

 

O método biplot desenvolvido por Gabriel (1971) tem a finalidade de representar 

graficamente resultados de análise de componentes principais ou de decomposição de valores 

singulares (DVS), em que o valor de cada elemento de uma tabela de dupla entrada pode ser 

visualizado pelo produto de vetores e pelo cosseno do ângulo entre dois vetores (Yan & Kang, 

2003). Detalhes do método são apresentados por Hongyu et al. (2015), e tem por base os 

trabalhos de Yan (2002), Yan & Kang (2003), Yan & Holland (2010) e Yan (2011). 

O modelo GGE biplot não separa G da GxE mantendo-os juntos em dois termos 

multiplicativos, que pode ser visualizado na seguinte equação.  

 

𝑌𝑖𝑗 −  �̅�𝑗 =  𝑦1𝜀𝑖1𝜌𝑗1 +  𝑦2𝜀𝑖2𝜌𝑗2 + 𝜀𝑖𝑗 

 

Em que: 𝑌𝑖𝑗 representa o rendimento médio da i-ésima população no j-ésimo ambiente; 

�̅�𝑗 é a média geral das populações no ambiente j; 𝑦1𝜀𝑖1𝜌𝑗1 é o primeiro componente principal 

(IPCA1); 𝑦2𝜀𝑖2𝜌𝑗2 é o segundo componente principal (IPCA2); 𝑦1 e 𝑦2 são os autovalores 

associados ao IPCA e IPCA2, respectivamente; 𝜀𝑖1 e 𝜀𝑖2 são os escores do primeiro e segundo 
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componente principal, respectivamente, da i-ésima população; 𝜌𝑗1 e 𝜌𝑗2 são os escores do 

primeiro e segundo componente principal, respectivamente, para o j-ésimo ambiente; 𝜀𝑖𝑗 é o 

erro do modelo associado com i-ésima população e j-ésimo ambiente (YAN & KANG, 2003). 

A construção do gráfico GGE biplot foi realizada de acordo com a metodologia de Yan & 

Kang (2003) e Yan (2011). O gráfico é construído baseado nos dois primeiros componentes 

principais de uma Análise de Componentes Principais (ACP) utilizando Modelos de Regressões 

Lineares Locais (SREG). O primeiro componente principal representa o rendimento atribuído 

ao genótipo, e o segundo componente principal representa a parte do rendimento devido a 

interação genótipo por ambientes (YAN & HOLLAND, 2010; YAN, 2011). O detalhamento 

da construção do gráfico biplot é exposto por Hongyu et al. (2015) baseados nos trabalhos de 

Yan et al. (2000), Yan & Kang (2003), Yan & Tinker (2006), Yan & Holland (2010), Yan 

(2011) e Silva & Benin (2012). 

O conceito de mega-ambiente, definido por Gauch & Zobel (1997), ocorre quando 

diferentes cultivares estão adaptadas a diferentes grupos de ambientes e a variação entre grupos 

é maior do que a variação dentro de grupos, assim tem-se a formação de um mega ambiente. A 

determinação do mega-ambiente na análise GGE biplot está em função da média do mega-

ambiente propriamente dito e não da média geral do experimento, sendo esta abordagem útil na 

identificação de genótipos que possuam adaptação ampla ou específica a determinados 

ambientes ou grupos de ambientes (YAN & KANG, 2003; YAN & TINKER, 2006). Hongyu 

et al. (2015) detalham a análise do gráfico GGE biplot com suas propriedades e representações, 

de acordo com Yan & Kang (2003), Yan & Tinker (2006) e Yan (2011). 

As análises deste trabalho foram feitas utilizando o software R (R Development Core 

Team, 2019). 

 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

A análise de variância para os dados obtidos é apresentada na Tabela 1. Houve diferenças 

altamente significativas (p < 0,01) para todas as fontes de variação. Houve variação 

significativa entre os genótipos indicando presença de variabilidade genética tornando possível 

a seleção de genótipos superiores. Para a fonte de variação locais a diferença significativa 

permite selecionar ambientes mais adequados ao cultivo do guaranazeiro. Trabalhos realizados 

por Nascimento Filho et al. (2009, 2010), Atroch et al. (2010) e Pinto et al. (2018), já 

demonstraram a presença de grande variabilidade genética no guaranazeiro e a importância do 

estudo da interação genótipos x ambientes. 

A presença de interação significativa para a interação Genótipos x Locais (GxL) (Tabela 

1) indica que o comportamento dos genótipos variou de um local para outro, com troca de 

classificação na produtividade dos genótipos. Desse modo, a análise GGE biplot é indicada para 

selecionar genótipos mais adaptados e mais estáveis a determinados ambientes, bem como 

determinar mega-ambientes e selecionar ambientes de teste para os genótipos. 

 
TABELA 1. Análise de variância para a característica produção em g.planta.ano-1 de 27 genótipos de 

guaranazeiro avaliados em 4 ambientes. 

Fonte de Variação G.L Quadrados médios F 

Blocos/Locais 26 88890261,00 2,58** 

Locais (L) 3 2627815526,00 29,56** 

Genótipos (G) 26 112093882,00 3,25** 

Interação GxL 78 57486048,00 1,67** 

Erro 499 34481721,00  

Média Geral 6699   
CV (%) 87,65   

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F. 
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Na análise da adaptabilidade e estabilidade dos 27 genótipos nos quatro ambientes pelo 

método GGE biplot observa-se que os dois primeiros componentes explicaram 87,50% da 

variação total da produção, e segundo Yang et al. (2009) apresenta uma boa confiabilidade pois 

explica mais de 60% da variação. A relação da informação (RI) dos quatro componentes 

principais contém padrão no primeiro componente principal (RI>1), indicando associações 

entre ambientes, e no segundo componente (R≈1), não contém padrões que representem a 

interação, mas pode conter alguma informação independente, desse modo o biplot de dimensão 

2 é considerado adequado para representar o padrão dos dados segundo Yan & Tinker (2006). 

O terceiro e o quarto componentes não contêm padrões (RI<1) (Tabela 2).   

 
 

TABELA 2 – Proporção explicada, proporção acumulada e relação de informação dos quatro componentes 

principais. Manaus, AM. 

Componentes 

Principais (CP) 

Variação explicada  

(%) 

Variação acumulada 

(%) 

Relação da Informação  

(RI) 

1 63,77 63,77 2,55 

2 23,73 87,50 0,95 

3 7,68 95,17 0,31 

4 4,82 100,00 0,19 

 

 Resultados da análise GGE biplot em várias culturas indicam valores percentuais da 

variação acumulada nos dois primeiros componentes principais que corroboram com o valor 

encontrado neste trabalho, de 87,50%, e com o valor de mais de 60% de Yang et al. (2009). Em 

milho Hongyu et al. (2015) encontraram um valor de 63,96%, com RI de 1,57 e 1,00 para o 

primeiro e segundo componente respectivamente; Santos et al. (2017) em linhagens S1 de milho 

pipoca obtiveram o valor de 93,82% para os dois primeiros CP e RI de 3,47 no primeiro CP, os 

outros CP apresentaram baixa RI, mesmo assim o biplot foi considerado apropriado para 

representar o padrão da interação; Em cana de açúcar foi encontrado que 99,59% da variação 

acumulada foi retida nos dois primeiros componentes principais (SANTOS, 2017). 

 O desempenho de um genótipo específico em qualquer ambiente, bem como a 

identificação do ambiente em relação ao desempenho relativo dos genótipos pode ser 

visualizado na Figura 1, em que na abscissa do biplot apresentam-se os escores de PC1 e no 

eixo da ordenada os escores do PC2, dos genótipos e ambientes.  

Os vetores dos ambientes estão indicados na Figura 1 e são formados pelas linhas que 

partem da origem do biplot. Os genótipos são representados pelas linhas imaginárias que 

também saem da origem do biplot. Os genótipos em que seus vetores fazem ângulo de 90º com 

o vetor ambiente estão próximos da média; os genótipos cujo ângulo de seus vetores com o 

vetor ambiente são maiores do que 90º, possuem desempenho abaixo da média e aqueles 

genótipos cujos vetores possuem ângulo menores do que 90º possuem desempenho maior do 

que a média, de acordo com Yan & Tinker (2006) e Yan (2011).  

A Figura 1 mostra o gráfico “which-on-where” que permite agrupar os ambientes de 

teste baseado no cruzamento da interação genótipos x ambientes e genótipos. Nesse caso, 

identifica quais genótipos foram superiores e em quais ambientes, e a existência de mega-

ambientes. 

 Pela Figura 1 pode-se observar a formação de dois mega-ambientes, o primeiro formado 

pelos locais DAS, Manaus e Maués (mega-ambiente 1) e o segundo com o local Iranduba 

(IRAND) (mega-ambiente 2). Os vértices do polígono são formados pelos genótipos 372, 498, 

648/908 (ocupam o mesmo vértice), 932 e 838. Os genótipos 372 e 498 estão colocados nos 

vértices que abrangem os locais DAS, Manaus e Maués portanto são os mais adaptados nesse 
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mega-ambiente. Os genótipos 838 e 932 por sua vez são os mais adaptados ao mega-ambiente 

IRAND. Os genótipos 648 e 908 formam o vértice restante do polígono, mas não abrangem 

nenhum dos mega-ambientes, portanto são os menos adaptados a alguns ou a todos os locais. 

Os genótipos 871, 874, 952, 831, 819 e 886 são adaptados ao mega-ambiente 1. Os genótipos 

196, 872, 215, 502, 505 e 623 são adaptados ao mega-ambiente 2. Os demais genótipos não 

apresentam relação com os mega-ambientes, sendo, portanto, considerados de baixa adaptação 

a alguns ou a todos os locais. 

 

 

FIGURA 1. GGE biplot “Wich-won-Where” para os dados de produtividade de guaranazeiro (kg/planta), 

indicando quais dos genótipos apresentaram melhor desempenho em quais ambientes. 

 

A avaliação dos genótipos para alta produtividade e boa estabilidade é realizada por 

meio do gráfico GGE biplot “Média versus Estabilidade” (Figura 2) (YAN et al., 2007; YAN, 

2011) e essa avaliação é importante para verificar genótipos superiores e que apresentem 

comportamento altamente previsível mesmo com a mudança ambiental. No gráfico, a reta que 

passa pela origem do biplot é o eixo do ambiente-média (EAM), a seta nesse eixo representa o 

ambiente-média, que é definido pelas coordenadas médias de todos os ambientes de teste no 

biplot, e aponta para um maior desempenho dos genótipos. A outra linha perpendicular aponta 

para uma maior variabilidade, menor estabilidade, em ambas as direções. 

Na Figura 2 os genótipos são classificados de acordo com a sua produtividade média da 

seguinte forma: 372>871>838>215>502...505>623>média geral>498...>648. O genótipo 372 

é altamente produtivo mas instável, pois sua produtividade não foi boa no ambiente IRAND. 



 

Biodiversidade - v.19, n.4, 2020 - pág. 50 

Por outro lado o genótipo 871 apresenta-se com alta produtividade e boa estabilidade, situa-se 

exatamente no ponto de ambiente-média indicando que seu comportamento não varia quando 

muda-se o ambiente. O genótipo 872 possui uma boa estabilidade também, mas sua 

produtividade aproxima-se da média geral, não sendo interessante se o objetivo é selecionar 

genótipos altamente produtivos e estáveis. Os genótipos que apresentaram produtividades 

inferiores à média geral mostraram um comportamento de boa estabilidade, exceto 498, que é 

muito instável. O genótipo 648 é muito estável, mas é o pior em termos de produtividade média. 

 

 

FIGURA 2. GGE biplot “Média versus Estabilidade” com eixo do ambiente-média (EAM) indicando o 

desempenho médio dos genótipos e a estabilidade. 

 

 O ideótipo é o genótipo almejado pelo melhorista com alta produtividade e alta 

estabilidade. A Figura 3 mostra o ideótipo determinado pelo genótipo formado pelo ponto sobre 

o EAM, que no gráfico, é a reta que passa pela origem do biplot e forma o eixo do ambiente-

média (EAM) e aponta para um maior desempenho dos genótipos, no centro dos círculos 

concêntricos, no sentido positivo, com comprimento do vetor igual aos vetores mais longos dos 

genótipos sobre o lado positivo do EAM, portanto, mais alto desempenho médio.  
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FIGURA 3. GGE biplot com eixo do ambiente-média (EAM) para classificar os genótipos em relação ao 

ideótipo (no centro dos círculos concêntricos). 

 

 Nesse caso, o ideótipo identificado foi o genótipo 871, mostrando alta produtividade e 

estabilidade. Os genótipos 215, 838, 952, 874, 831 e 502 foram próximos do centro mas não 

foram estáveis. Os genótipos 874 e 952 foram estáveis e próximos do centro, sendo os que mais 

se aproximam do ideótipo 871. E o genótipo 372 apesar de altamente produtivo, foi instável 

(Figura 3). O genótipo 871 foi recomendado como cultivar para plantio no Amazonas no ano 

de 1999 sob a denominação de BRS Maués (NASCIMENTO FILHO et al., 1999), e hoje ocupa 

uma área plantada de mais de 50% dos cultivos comerciais no Estado, mantendo a sua alta 

produtividade e estabilidade de produção, corroborando o resultado encontrado nesse trabalho, 

como genótipo ideal para cultivo. 

 Em relação ao ambiente teste, o objetivo é identificar ambientes que posam ser usados 

para selecionar genótipos superiores para um mega-ambiente. Isso pode ser visualizado na 

Figura 4 do GGE biplot. Segundo Yan (2011), o biplot baseado em escala zero (dados centrados 

no ambiente), significa que o comprimento do vetor de um ambiente é proporcional ao desvio 

padrão das médias dos genótipos, que é igual à raiz quadrada da variância fenotípica em 

ambiente teste, o qual pode ser utilizado como medida do poder de discriminação do ambiente 

em relação aos genótipos. 
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FIGURA 4. GGE biplot “Discriminação e representatividade” para mostrar a capacidade de discriminação 

e de representatividade dos ambientes de teste. 

 

De acordo, com a Figura 4 observa-se que o ambiente teste IRAND possui o vetor de 

maior comprimento, sendo o de maior poder discriminante para os genótipos. Em segundo 

lugar, aparece o ambiente teste Maués, com grande poder discriminatório entre os genótipos. O 

ambiente teste DAS não apresentou poder para discriminar os genótipos, indicando que todos 

os genótipos tendem a se comportar de maneira semelhante nesse ambiente, sendo que pouca 

ou nenhuma informação sobre as diferenças genotípicas podem ser identificadas nesse 

ambiente, e não deve portanto ser utilizado como ambiente teste. O ambiente teste Manaus 

apresentou um vetor de comprimento intermediário entre o maior (IRAND) e o menor (DAS) 

vetor, sendo um ambiente teste que pode ser mantido para uma melhor estimativa da interação 

genótipo x ambiente.  

Estes resultados são importantes para orientar a condução do programa de 

melhoramento genético do guaranazeiro, pois indica em quais ambientes os genótipos podem 

expressar seu maior potencial genético para produtividade e os ambientes que podem ser 

descartados como ambiente teste por não representarem as condições para discriminar os 

genótipos, portanto sem poder de seleção genética. 

 A análise GGE biplot é de grande utilidade na seleção de genótipos com ampla 

adaptabilidade e boa estabilidade, e também para identificação de mega-ambientes. Diversos 
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autores utilizam a análise GGE biplot em cultivos perenes para que a seleção de genótipos e 

ambientes seja a mais eficiente possível. Em açaizeiro, Yokomizo et al. (2017) utilizaram essa 

metodologia usando anos como fator ambiental e concluíram que as possibilidades do método 

GGE biplot auxilia na seleção de genótipos para várias características de cacho, com maiores 

valores médios e boa estabilidade. Farias Neto et al. (2018), em progênies de açaí, utilizaram a 

análise GGE biplot e identificaram genótipos ideótipos e a presença de interação genótipos x 

anos, além de concluir que os genótipos com maior peso total de cachos apresentaram menor 

estabilidade. E, ainda, não existem trabalhos desenvolvidos utilizando a análise GGE biplot 

para a cultura do guaranazeiro. 

 

 

 

CONCLUSÕES 

 

 Os gráficos da análise GGE biplot foram bem construídos pois os dois primeiros eixos 

principais explicaram 87,5% da variação da produção. 

 Foi possível identificar dois mega-ambientes, formados pelos ambientes teste Maués, 

Manaus e DAS, e por IRAND.  

Os genótipos 372, 505, 831, 952, 838 e 215 apresentaram alta produtividade, mas não 

foram estáveis. 

Foi identificado o genótipo ideótipo 871 (BRS Maués) mostrando alta produtividade e 

estabilidade e os genótipos que mais se aproximaram do ideótipo foram 874 e 952.  

O ambiente teste IRAND possuiu maior poder discriminante para os genótipos. 

O ambiente teste DAS não discriminou os genótipos. 
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