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RESUMO: Em função da evolução da ciência da computação, e conseqüentemente,

o desenvolvimento de sistemas sofisticados de processamento de dados, com algoritmos

rápidos e precisos, muitos estat́ısticos, matemáticos e melhoristas estão trabalhando no

desenvolvimento de metodologias, com a finalidade de estudar detalhadamente a estrutura

do efeito da interação genótipo com ambiente, permitindo dessa forma uma avaliação

segura da estabilidade dos genótipos e de ambientes. Neste trabalho foi desenvolvido uma

metodologia via reamostragem “bootstrap”, no modelo AMMI - Additive Main effects

and Multiplicative Interaction model, que possibilita a análise gráfica e numérica, por

variância “bootstrap”, da estabilidade fenot́ıpica de plantas.
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1. INTRODUÇÃO

A resposta diferenciada dos genótipos nos vários ambientes, conhecida como interação

de genótipos com ambientes (G×E) é um fenômeno natural que faz parte da evolução

das espécies. Seus efeitos permitem o aparecimento de genótipos estáveis e aptos a um

ambiente espećıfico, assim como, de comportamento geral apto a vários ambientes.

Como o principal objetivo de um programa de melhoramento é selecionar genótipos

de consistente e elevada produtividade, nos mais diversos ambientes, a baixa eficiência na

análise da interação G×E pode representar um problema aos melhoristas, por reduzir a

precisão de seleção de um ambiente para outro.



As posições cŕıticas dos estat́ısticos, que atuam em programas de melhoramento genético,

referem-se à falta de uma análise criteriosa da estrutura da interação G×E como um dos

principais problemas para a recomendação de cultivares.

Recentes avanços da ciência da computação permitiram o desenvolvimento de sis-

temas interativos de processamento de dados, com algoritmos rápidos e precisos. Com

isso, muitos pesquisadores estão desenvolvendo metodologias estat́ısticas, com a finalidade

de estudar detalhadamente a estrutura do efeito da interação G×E e suas estimativas de

estabilidade. Neste trabalho desenvolvemos uma metodologia via reamostragem “boot-

strap”, no modelo AMMI - Additive Main effects and Multiplicative Interaction model,

que possibilita a análise gráfica e numérica, por variância “bootstrap”, da estabilidade

fenot́ıpica de plantas (Lavoranti e Dias, 2002).

2. MATERIAL E MÉTODO

Os dados usados neste estudo foram procedentes de um teste de progênies de Euca-

lyptus grandis, envolvendo 20 progênies e sete locais. O delineamento utilizado foi o de

blocos casualizados com seis plantas por parcelas e 10 repetições, no espaçamento de 3,0

m por 2,0 m. As progênies foram avaliadas pela altura média por parcela, aos cinco anos

de idade.

A metodologia proposta consistiu em executar o método AMMI seguindo a proposta

de Gollob (1968), cujo ponto de parada para seleção do modelo foi o n-ésimo componente

principal da interação significativo pelo teste F. Do modelo selecionado, determinou-se

as estimativas dos genótipos i nos ambientes j
(
Ŷij

)
, obtendo-se a matriz de reśıduos

[
ĜEG×E =

(
ĝeij

)]
. A partir desta matriz, foram reamostradas 100 matrizes “bootstrap”

para genótipos (G̃E
∗

g), com o sorteio com reposição executado nas linhas e 100 matrizes

“bootstrap” para ambientes (G̃E
∗

e) , com o sorteio com reposição executado nas colunas.

Os efeitos de genótipos e de ambientes foram obtidos através da DVS (decomposição

por valores singulares)(Zobel et al., 1988) aplicada em cada uma das 200 matrizes “boot-

strap” de desvios.
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em que: k = g, e para genótipo e ambiente, respectivamente e ` = 1, 2, · · ·, 100;

G̃∗

k` : efeitos “bootstrap” de genótipos da k`-ésima matriz G̃Ek`;

H̃∗
′

k` : efeitos “bootstrap” de ambientes da k`-ésima matriz G̃Ek`

λ̃∗

ik` : raiz quadrada do i-ésimo autovalor das matrizes “bootstrap”(G̃E
∗

k`)(G̃E
∗

k`)
′

e (G̃E
∗

k`)
′(G̃E

∗

k`) de iguais autovalores não nulos;

γ̃∗

ik` : i-ésimo vetor (relacionado ao genótipo i) do k`-ésimo autovetor de

(G̃E
∗

k`)(G̃E
∗

k`)
′ associado a λ̃∗2

ik` e

α̃∗
′

ik` : i-ésimo vetor (relacionado ao ambiente j) do k`-ésimo autovetor de

(G̃E
∗

k`)
′(G̃E

∗

k`) associado a λ̃∗2

ik`

Dessa forma, obtiveram-se para cada genótipo e ambiente, 100 escores associados a

cada matriz “bootstrap”. Esses resultados foram plotados seguindo o modelo AMMI2,

isto é, em eixos cartesianos IPCA1 × IPCA2 (Gabriel, 1971). Nas interpretações gráficas,

genótipos e ambientes consistentemente estáveis são aqueles cujos pontos situam-se próximos

à origem, isto é, com escores praticamente nulos para os dois eixos da interação G×E

(IPCA1 e IPCA2); estabilidade intermediária para dispersões baixas dos escores cen-

tradas em zero; baixa estabilidade para as altas dispersões centradas em zero e instáveis

para os escores não centrados em zero.

3. RESULTADO E DISCUSSÃO

A análise da interação G×E pela ACP, mostrou os dois primeiros eixos (IPCA1 e

IPCA2) significativos, com p<0,01 para o primeiro eixo e p<0,05 para o segundo eixo.

Assim, o modelo AMMI2, contendo dois fatores multiplicativos, foi selecionado para des-

crever o padrão inerente à interação (G × E) (Figura 1).
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Figure 1: Biplot AMMI2, para o caráter altura (m), das progênies de E. grandis.

Pela metodologia “bootstrap” AMMI proposta, a análise da estabilidade de genótipos

e de ambiente (Figura 2), permitiu identificar como genótipos e ambientes consistente-

mente estáveis: 183, 185, 186, 187, 188, 190, 192, 194, 197, 198, 199, 200, 202, L2 e L7;

estabilidade intermediária para os genótipos 193, 195 e 196; baixa estabilidade para os

genótipos 189, 191 e 201, assim como para os ambientes: L3, L4, L5 e L6; e instável,

apenas o genótipo 184 e o ambiente L1.

4. CONCLUSÃO

A interpretação da estabilidade fenot́ıpica através da análise gráfica dos biplots AMMI,

foi melhor compreendida quando da realização de reamostragem “bootstrap” AMMI.
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Figure 2: Escores “bootstrap” de genótipos e ambiente para o caráter altura (m), das

progênies de E. grandis.
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