AGRUPAMENTO DE GENOTIPOS
SEGUNDO A ADAPTABILIDADE AO AMBIENTE'

JOAO GILBERTO CORREA DA SILVA?

RESUMO - Em uma coleg#o de genétipos, em geral, podem ocorrer
diversos padrdes de adaptabilidade ao ambiente, caracterizados por
diferentes combinagdes de distintos niveis de rendimento médio e
de sensibilidade de resposta em ambientes desfavoraveis € em
ambientes favoraveis. O método de regressdio linear segmentada
(Silva & Barreto, 1985; Silva, 1995a, 1995b) permite identificar e
discriminar esses distintos comportamentos de genétipos, através
de inferéncias referentes aos pardmetros de um modelo linear. Este
artigo apresenta uma extenso deste método para o agrupamento
de genétipos segundo a similaridade das estimativas dos pardmetros
de adaptabilidade do modelo linear segmentado. Esse método de
agrupamento pode ser conveniente em situagdes em que seja
desejada a caracterizagio ¢ classificagdo dos gendtipos segundo os
distintos padrdes de adaptabilidade ao ambiente. O método baseia-
-se em um indice de dissimilaridade provido pela estatistica F para
teste de homogeneidade de linhas de regressao. O método € ilustrado
através de sua aplicag¢fio a dados de um experimento de comparagédo
de cultivares de arroz de sequeiro.

Termos para indexagfo: interagio gen6tipo x ambiente, agrupamento
de cultivares, regressio linear segmentada, anélise de agrupamento.

GROUPING OF GENOTYPES ACCORDING
TO ENVIRONMENTAL ADAPTATION

ABSTRACT - In a set of genotypes, in general, several patterns of
envirdnmental adaptation may occur, characterized by different com-
binations of distinct levels of average yield and sensitivity of re-
sponse in unfavorable and favorable environments. The method of
segmented linear regression (Silva & Barreto,1985; Silva, 1995a,
1995b) allows the identification and discrimination of these dis-
tinct genotype behaviors, through inferences related to the param-
eters of a linear model. This paper presents an extension of this
method for grouping genotypes according to the similarity of the
estimates of the parameters of adaptability of the segmented linear
model. This method of grouping may be convenient when the char-
acterization and classification of the genotypes according to the
distinct patterns of adaptation is desired. The method is based on a
dissimilarity index provided by the F statistics for testing the hy-
pothesis of homogeneity of regression lines. The method is illus-
trated through its application to data of an experiment of compari-
son of upland rice cultivars.

Index terms: genotype x environment interaction, grouping of cul-
tivars, segmented linear regression, cluster analysis.
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INTRODUCAO

Genétipos de uma colegdo suficientemente grande geralmente
apresentam variados padres de adaptabilidade ao ambiente que se distinguem
por diferentes comportamentos médios e sensibilidades de resposta a variagdo
ambiental. O genétipo teoricamente ideal é aquele a que correspondem
resposta média elevada e sensibilidade de resposta baixa sob condigdes
ambientais desfavoraveis, e elevada sob condi¢es ambientais favoraveis.
Outros padrdes de adaptabilidade podem ser caracterizados pelas
combinagdes de distintos niveis de comportamento médio e de sensibilidade
de resposta a varia¢o de condi¢Bes ambientais em ambientes desfavoraveis
¢ em ambientes favoraveis.

O método de regressdo linear simples tem sido o mais usado para a
analise da interagdo gendtipo x ambiente com. vistas ao estudo da
adaptabilidade de genoétipos. Este método relaciona as respostas individuais
dos gendtipos com o “indice de ambiente”, provido pela resposta média dos
proprios genotipos no experimento. Esta abordagem foi originalmente
sugerida por Yates & Cochran (1938) e ulteriormente desenvolvida,
principalmente, por Finlay & Wilkinson (1963) e Eberhart & Russell (1966).

Entretanto, essa técnica de regressdo linear simples néo identifica os
distintos padrdes de adaptabilidade que resultam das combinagdes de
diferentes niveis de sensibilidade de resposta em condigdes ambientais abaixo
da média e acima da média. Em particular, ela nfo ¢ adequada para determinar
0s genotipos com as caracteristicas desejaveis, ou seja, genotipos que possuam
a habilidade de tomar vantagem de ambientes favoraveis ou melhorados e
que mantenham rendimentos razoaveis em ambientes adversos (Verma
etal., 1978; Nor & Cady, 1979).

Com base nesse argumento, Silva & Barreto (1985) sugerem
representar a resposta de cada genotipo 4 gama de ambientes em consideragéo
por um grafico composto de dois segmentos de reta, conectados no ponto
correspondente ao indice de ambiente nulo. Esse modelo linear segmentado
permite levar em conta a possibilidade de alteragdo da sensibilidade de
resposta do genétipo entre ambientes desfavoraveis e favoraveis, demarcados
pelo indice de ambiente zero.

Silva (1995a) apresenta os fundamentos do método de regressdo linear
segmentada e sua abordagem no contexto do modelo linear geral, que permite
procedimentos de inferéncia que propiciam amplas possibilidades para a
caracterizagdo e comparagdo da adaptabilidade de cultivares. Silva (1995b)
descreve a aplicagdo deste método, utilizando dados de um experimento de
comparagdo de cultivares de arroz de sequeiro.

Segundo o método de regressdo linear segmentada, a adaptabilidade
de um genétipo ao ambiente é caracterizada por trés pardmetros: o rendimento
médio e os dois coeficientes de regressio parciais do modelo de regressdo
linear segmentada, estes dois ultimos exprimindo a taxa de varia¢do da
resposta nos ambientes desfavoraveis e a alteracio da taxa de resposta entre
os ambientes desfavoraveis e favoraveis.
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Através da aplicagdo deste método, Silva (1995b) classifica as oito
cultivares de arroz de sequeiro de um experimento conduzido em vinte e um
ambientes em dois grupos, caracterizados por distintos padrdes de resposta
nos ambientes desfavoréaveis e nos ambientes favoraveis. Esse resultado pode
sugerir que uma caracterizag3o e classificagdo da adaptabilidade de genétipos
pode ser obtida pela inspegdo das linhas de regressdo individuais dos
genotipos. Entretanto, em geral, pode ndo ser tdo simples e nitida a
caracterizagdo dos distintos padrdes de adaptabilidade de um grupo de
genotipos através da interpretagdo de conclusdes de resultados de inferéncias
derivadas separadamente para os distintos pardmetros de adaptabilidade.

A razdo bésica para essa dificuldade € que a resposta de um genétipo
ao ambiente ¢ multivariada. Uma saida para esse dilema ¢ o agrupamento de
genoétipos de acordo com as estruturas de suas respostas, que logre sua
classificagdo em subconjuntos de genétipos de adaptabilidade
qualitativamente homogénea, em vez da ordenagao da adaptabilidade através
de medidas quantitativas. A vantagem da classificagdo é que, embora os
genotipos sejam agrupados com base em um conjunto especifico de dados, a
relagdo relativa entre os genétipos pode ser independente do conjunto de
dados analisado (Lin et al., 1986).

Francis & Kannenberg (1978) salientam que em estudos referentes
ao fundamento fisiolégico da estabilidade do rendimento tem sido mais
pratico caracterizar gendtipos na base de grupos do que individualmente.
Eles adicionam que o método de agrupamento também podera ser util no
contexto do melhoramento de plantas.

Nessas circunstancias, pode ser desejavel um procedimento para
classificagdo de genétipos em grupos, cada um dos quais constituido de
genotipos com mesmo padrio de adaptabilidade ao ambiente. Westcott (1986)
e Lin et al. (1986) efetuam uma revis3o e discutem os diversos métodos de
agrupamento de gendétipos que tém aparecido na literatura.

O presente artigo apresenta um método para o agrupamento de
genotipos que combina o método de regressdo linear segmentada (Silva &
Barreto, 1985; Silva 1995a, 1995b) com a técnica multivariada da analise de
agrupamento ou andlise de conglomerado (cluster analysis). Esse método
efetua o agrupamento de gendtipos segundo as similaridades das estimativas
dos pardmetros que caracterizam a adaptabilidade pelo método de regressdo
linear segmentada. Trata-se de uma adaptagéo de um método sugerido por
Lin & Thompson (1975). O método baseia-se em um indice de dissimilaridade
provido pela estatistica F para teste de homogeneidade de linhas de regressdo.
O método ¢ ilustrado através de sua aplicagfio aos dados do experimento de
comparagéo de cultivares de arroz de sequeiro considerado por Silva (1995b).

METODO DE AGRUPAMENTO

O método de regressdo linear segmentada (Silva, 1995a) exprime o rendi-
mento médio observado do i-ésimo gendtipo no j-ésimo ambiente pela seguinte
equagdo:
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¥; = bo +byX; +byxy +ey, i=12,..C, j=12,..,A

onde: x =L, x, =0, sendo I, o indice de ambiente, ou seja, para cada ambiente, 0
desvio de sua médna em relagio & média geral: I = y —V ,edj=0selj<0,=1se
Ij >0; b,, ¢ a declividade do segmento de reta nos amblentes desfavorévels b,éa
aJteraqﬁo de declividade da reta segmentada entre os ambientes desfavorévels ¢
favoréveis; b, ¢ a ordenada do ponto de intersegdo desses dois segmentos de reta; €
e, =g +d; sendo €; 0 desvio entre os rendimentos observado e esperado do i-ésimo
gcnétlpo no amblente Je du o desvio entre o efeito da interagio gendtipo x ambiente
¢ seu componente sistematico atribuivel a relagdo linear com o efeito de ambiente.

Um método para o agrupamento de gendtipos segundo a similaridade de seus
parametros de adaptabilidade, ou seja, by, b, € b,,, i=1,2,...,C, € descrito a seguir.

A soma dos quadrados para o teste da homogeneidade simultdnea desses
parametros de adaptabilidade para um conjunto de gen6tipos serd tdo mais elevada
quanto mais distintas forem as respectivas estimativas dos pardmetros para os
genotipos. Assim, é razoavel definir para indice de dissimilaridade de um conjunto
de gen6tipos uma fungfio da soma dos quadrados para o teste da homogeneidade
simultdnea desses parimetros.

Denote-se por SQD(G,) a soma dos quadrados dos desvios da linha de re-
gressdo para o gen6tipo G, ¢, de modo mais geral, por SQD(G,G, ,...,Gp), asoma dos
quadrados dos desvios da linha de regressdo comum para os genétipos G,,G,,...,G .
Define-se como indice de dissimilaridade para o conjunto de gen6tipos G,, G,,..., G
a seguinte estatistica:

SQD(G,,G,,....G,)- gSQD(Gi)
3p- l)Siax,xz

d(G,,G,,..,G,) =

C
onde s}y = 2.SQD(G,)/(C-1)(A-3), éo residuo combinado para os C gendtipos.
=l

A estatistica d(.) é a razdo de quadrados médios para testar a hipdtese de
homogeneidade das linhas de regressdo dos p gen6tipos. Adota-se (C-1)(A-3) graus
de liberdade para a estimativa da variancia do desvio da regressdo combinado dos C
genotipos, sitx‘xz , em vez de C(A-3), para levar em conta o uso do indice de
ambiente, estimado pelos préprios dados, como variavel preditora (Silva, 1995a).

Observe-se que a estatistica d(.) apresenta a seguinte propriedade: pequenos
valores de d(.) correspondem a linhas de regressao mais semelhantes; valores crescen-
tes de d(.) correspondem a linhas de regressdo com dissimilaridade crescente. De-
monstra-se, no Apéndice 2, que o indice de dissimilaridade para p genétipos € igual &
média dos indices de dissimilaridade para todos os p(p-1)/2 pares dos p genétipos, ou
seja:

4G1,60Gy) == 34(G,Gy).

Também é demonstrado, no Apéndice 3, que a seqiiéncia dos indices minimos de
dissimilaridade determinados para os C — 1 ciclos do processo de agrupamento ¢
mondtona ndo decrescente, ou seja:

d,(.)<d, () <..<de ()
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onde d (.) ¢ o indice de dissimilaridade minimo no n-ésimo ciclo do processo de
agrupamento.

Logo, o indice de dissimilaridade d(.) satisfaz as condigdes para a aplicagdo do
método de agrupamento por pares ndo ponderado (Sokal & Michener, 1958).

O método de agrupamento por pares ndo ponderado consiste em uma seqiién-
cia de ciclos, em cada um dos quais sdo determinados os coeficientes de dissimi-
laridade para todos os pares de grupos de genétipos construidos no ciclo anterior. O
processo inicia com C grupos, constituidos pelos préprios gen6tipos, individualmen-
te. Nesse primeiro ciclo, sdo determinados os indices de dissimilaridade para todos os
C(C-1)/2 pares de genétipos. O par com o menor indice € reunido em um grupo. Com
esse par constituindo um grupo ¢ os demais gendtipos constituindo grupos individu-
ais, determinam-se, no segundo ciclo, os indices de dissimilaridade para os novos
(C-1¥C-2) / 2 pares de grupos. Nesse segundo ciclo, um novo grupo ¢ forma-
do, pela incluso de um outro genétipo no grupo formado no primeiro ciclo, ou pela
reunio de outros dois gendtipos em um novo grupo. De qualquer forma, no terceiro
ciclo sdo determinados os indices de dissimilaridade para (C-2)(C-3)/2 pares de gru-
pos. O processo prossegue, com a diminuigdo de um grupo aps cada ciclo, até o ciclo
C-1, quando todos os C gen6tipos sdo incluidos em um inico grupo.

A definigdo de um critério apropriado para a determinagio do niimero adequa-
do de grupos, ou seja, do ponto de parada do processo seqiiencial de agrupamento, ¢,
em geral, um problema dos métodos de agrupamento. Adota-se, aqui, o critério suge-
rido por Lin & Thompson (1975), baseado no teste F da hipétese de homogeneidade
de linhas de regressdo. O processo de agrupamento € parado no ciclo em que o indice
de dissimilaridade minimo exceder o ponto 100a% superior da distribui¢do F para
3(p-1) e (C-1)(A-3) graus de liberdade, para uma probabilidade a de erro tipo |
previamente estabelecida.

Os indices de dissimilaridade, em cada ciclo do processo, sdo determinados
através do processo de teste de hipétese do modelo linear geral. Por exemplo, o
numerador do indice de dissimilaridade para os genétipos G, e G,, ou seja, d(G,G,),
¢ a diferenga entre a soma de quadrados dos desvios da regressdo conjunta para os
genétipos G, € G, sob a hipétese de igualdade simultinea dos correspondentes
parametros de adaptabilidade, ¢ a soma de quadrados dos desvios da regressdo conjun-
ta sob a hipétese alternativa, ou seja, de diferengas entre os dois gen6tipos quanto a
pelo menos um dos trés pardmetros.

Os calculos podem ser facilmente efetuados com o recurso de um “pacote” de
analise estatistica que disponha de um procedimento geral para analise de modelos
lineares, como o procedimento GLM do SAS (SAS Institute, 1985).

ILUSTRACAO DO METODO

A aplicagdo do método ¢ ilustrada com o uso dos dados de um experimento do
programa de melhoramento genético de arroz de sequeiro do Instituto Agrondémico de
Campinas, conduzido em 3 anos agricolas (1974/75, 1975/76 € 1976/77), em 9 locais
do Estado de Sao Paulo, compreendendo 21 ambientes. Silveira (1980) ¢ Silveira &
Vencovsky (1988) apresentam a caracterizagdo das 8 cultivares do experimento, dos
locais e de outros aspectos relevantes do experimento.

Silva (1995b) utiliza esses dados para ilustragfo da andlise de adaptabilidade
pelo método de regressdo linear segmentada e apresenta os resultados dessa analise.

Como arazio entre a maior € a menor das estimativas de varidncia dos desvios
das regressdes para as § cultivares ¢ inferior a sete, pode-se admitir a homogeneidade
da varidncia dos desvios para todas as 8 cultivares (Pimentel-Gomes,
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1990). A estimativa da varidncia do desvio da regressao comum para as 8 cultivares
(quadrado médio do Residuo Combinado) é SY!X x, = 299.371, com 126 graus de
liberdade (Silva, 1995b).

A matriz dos indices de dissimilaridade do primeiro ciclo do processo de
agrupamento € apresentada na Tabela 1. O menor indice de dissimilaridade desse ciclo,
d,(G,,G,)=0,005 determina o agrupamento das cultivares 6 e 7. Uma matriz de
dissimilaridade semelhante ¢ formada em cada um dos ciclos sucessivos, em cada um
dos quais 0 menor indice de dissimilaridade determina a formagao de um novo grupo
de cultivares. Os resultados dos sete ciclos do processo de agrupamento sdo sumari-
ados na Tabela 2.

O indice de dissimilaridade minimo excede o valor de F[3(p-1);126] para o
nivel de probabilidade «=0,05 apenas no sétimo ciclo. Entdio, o critério adotado
determina a formagdo de dois grupos de cultivares: um grupo constituido pelas culti-
vares 1,2 e3 e o outro, pelas cultivares 4, 5,6, 7 e 8.

O resultado desse processo de agrupamento das cultivares quanto a padroes
de adaptabilidade pode ser apresentado, de forma mais compreensivel, em um diagra-
ma de arvore, apresentado na Fig. 1.

Os dois grupos formados pelo método de agrupamento por pares nao ponde-
rado sdo nitidamente salientados pela disting@o das estimativas dos parametros de
adaptabilidade mostradas na Tabela 3, onde os grupos 1: (1,2,3) € 2: (4,5,6,7,8) sdo
indicados na Gltima coluna. Este resultado ¢ consistente com o obtido por Silva
(1995b).

Os resultados da analise da variagdo conjunta das médias das 8 cultivares nos
21 ambientes, com a decomposigdo da variagdo atribuivel a Cultivar e a interagdo
Cultivar x Ambiente que leva em conta o agrupamento formado, sdo apresentados na
Tabela 4. Nesta Tabela, também sao apresentadas as partigdes da interago Cultivar x

TABELA 1. Matriz de dissimilaridade para o primeiro ciclo do processo de

agrupamento.
Grupo
Grupo 2 3 4 5 6 7 8
1 0,135 0,542 7,229 7.851 8,200 8,403 8,559
2 0,590 7,335 7,890 8,144 8,391 8,678
3 - - 7,046 7,882 8,036 8219 7,332
4 - - - 0,053 0,081 0,071 0,522
5 - - - - 0,031 0,029 0,807
6 - - - - - 0,005 0,675
7 - - - - - - 0,627

TABELA 2. Resumo dos resultados dos ciclos do processo de agrupamento de
cultivares.

Ciclo Grupos formados d’() Cultivares no Grupo (p) F{3(p-1);126] “=0,05

1 (6,7).1,2,3,458 0,005 2 2,68
2 (567),1,2,348 0,022 3 2,17
3 (4,56,7),1,2,3,8 0,045 4 1,95
4 (4,5,6,7),(1,2),3,8 0,135 2 2,68
5 (4,5,6,7,8),(1,2),3 0,290 5 1,83
6 (4,56,7,8),(1,2,3) 0,422 3 2,17
7 (1,2,34,5,6,7.8) 4,406 8 1,64
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Ambiente e de seus componentes Grupo x Ambiente e Cultivar x Ambiente dentro de
Grupo nos correspondentes componentes atribuiveis 4 heterogeneidade das retas
segmentadas, Heter.R(X,X,), heterogeneidade das retas (ndo-segmentadas) para o
conjunto total dos 21 ambientes, Heter.R(X)), e heterogeneidade das alteragdes de

declividade dos segmentos de reta entre os ambientes desfavoraveis ¢ favoraveis,

Heter.R(X,|X,).

Os resultados na Tabela 4 revelam que a maior parte da variagio altamente
significativa (P<0,0001) atribuivel 4 heterogeneidade das retas segmentadas para as

CULTIVAR

® H OO N O

2

3
CICLO 1 2

FIG. 1. Diagrama de drvore dos resultados do agrupamento das cultivares de
arroz de sequeiro pelo método de agrupamento por pares nfio ponderado.

TABELA 3. Estimativas dos parimetros de adaptabilidade das 8 cultivares de-
terminadas pelo método de regresséo linear segmentada, e de cada
um dos dois grupos formados pelo método de agrupamento por

pares ndo ponderado.

Cultivar Média Taxa de resposta Grupo
60 + 6222 _ b, b,

1 2.076 -0,368 1,957 1
2 2.087 -0,295 2,004 1
3 2.276 -0,161 1,669 1
4 1.932 1,645 -0,985 2
5 1.877 1,720 -1,047 2
6 1.908 1,801 -1,117 2
7 1.908 1,821 -1,173 2
8 2.125 1,837 -1,308 2

Grupo 1 2.146 -0,275 1,877

Grupo 2 1.950 1,765 -1,126
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8 cultivares ¢ levada em conta pela heterogeneidade significativa (P<0,01) das retas
segmentadas para os dois grupos. A heterogeneidade dentro dos grupos revela-se nao-
significativa (P>0,05). A parte relevante da variago altamente significativa (P<0,0001)
devida a heterogeneidade das alteragdes de declividade dos segmentos de reta entre
ambientes desfavoraveis e favoraveis também ¢ levada em conta pela heterogeneidade
significativa (P<0,01) entre os dois grupos. A correspondente heterogeneidade dentro
dos grupos mostra-se ndo-significativa. Esses resultados refletem o satisfatorio agru-
pamento das cultivares.

TABELA 4. Anilise da varia¢do conjunta das médias das oito cultivares nos
vinte e um ambientes, levando em conta o agrupamento das culti-

vares.

Fonte de variacdo GL SQ QM Prob.>F
Ambiente 20 174.156.609 8.707.831 <0,0001
Cultivar 7 2.888.439 412,634 0,4921

Grupo 1 1.516.700 1.516.700 0,0687
Cultivar (Grupo) 6 1.371.739 228.623 0,7979
Cultivar x Amb, 140(90) 62.530.916 446.649 <0,0001
Heter.R (X1,X7) 14 24.810.218 1.772.158 < 0,0001
Heter.R (X) 7 658.098 94.014 0,9845
Heter R (X5/X) 7 24.152.120  3.450.303 <0,0001
Residuo combin, 126 37.720.698 299.371 < 0,0001
Grupo x Ambiente 20 5§7.022.662  2.851.133 <0,0001
Heter R(X(.,X 7) 2 24.380.873  12.190.437 0,0066
Heter.R(X1) 1 409.528 409.528 0,6404
Heter.R(Xy|X) 1 23.971.345  23.971.345 0,0019
Residuo combin. 18 32.641.789 1.813.433 < 0,0001
Cuit.xAmb.(Grupo) 120 5.508.254 45.902 <0,0001
Heter R(X|,X 7) 12 429.345 35.779 0,6889
Heter.R(X1) 6 248.570 41.428 0,5116
Heter.R(X5}X|) 6 180.775 30.129 0,6974
Residuo combin. 108 5.078.909 47.027 <0,0001
Erro combinado 882 (557) 22.965,2

DISCUSSAO

Diferengas de gen6tipos quanto a adaptabilidade ao ambiente podem resultar
de diferencas de resposta média a variagdo ambiental e de diferengas de sensibilidade
de resposta em ambientes desfavoraveis e em ambientes favoraveis.

A analise da interagdo gendtipo x ambiente através do método de regressao
linear segmentada permite distinguir esses diversos comportamentos de resposta dos
genotipos ¢ separar os correspondentes componentes sistematicos da interagao da
variagdo aleatdria.

O presente método de agrupamento estende a abordagem de regressao linear
scgmentada a uma técnica descritiva que efetua o agrupamento de gendtipos em
subconjuntos homogéneos, cada um dos quais constituido de genétipos com linhas de
regressdo comuns, ou seja, com mesma média, mesma taxa de resposta em
ambientes desfavoraveis e mesma taxa de resposta em ambientes favoraveis. Os diver-
sos padrdes de adaptabilidade dos gen6tipos sdo objetivamente caracterizados e clas-
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sificados, levando em conta, simultaneamente, os trés parametros de adaptabilidade
do modelo linear segmentado.

Esse procedimento contorna o possivelmente complicado processo de sinte-
se de resultados de testes de hip6teses referentes aos distintos parametros de adapta-
bilidade. Além disso, o método de agrupamento sugerido simplifica a caracteriza¢ao
da adaptabilidade relativa dos genétipos, com as seguintes vantagens (Lin & Thompson,
1975; Lin et al., 1986):

(i) O namero de linhas de regressdo para os gendtipos € reduzido ao namero de
grupos. Dessa forma, a caracterizagdo da adaptabilidade dos genétipos pode ser efe-
tuada mais facilmente na base de grupos, o que é conveniente em algumas aplicagdes.

(i) Os gendtipos em um mesmo grupo tém o mesmo comportamento de
resposta ao ambiente. Se um gendtipo de desempenho conhecido é incluido em um
grupo, ele pode servir de paradigma para os outros gen6tipos do grupo. Estes genotipos
podem ser considerados como possuindo as mesmas caracteristicas gerais do genotipo
conhecido, 0 que pode permitir extrapolagao referente ao desempenho destes genotipos
parauma amplitude de ambientes muito maior do que aquela em que o experimento foi
conduzido.

(ii1) A adequabilidade e a eficacia do agrupamento podem ser avaliadas através
da andlise da variagdo, pela separagdo da variagdo atribuivel as caracteristicas dos
grupos, tanto da variagao entre genotipos como da variagdo devida a heterogeneidade
das linhas de regressao para os genétipos.

O método de agrupamento usa como medida de dissimilaridade dos genotipos
a estatistica F para teste de diferencas entre linhas de regressio ¢ o correspondente
valor critico de F como critério de parada para definigdo do agrupamento. Dessa
forma, a varidncia do desvio da regressdo deve ser homogénea para todos os genotipos.
Essa condigdo, em geral, pode ser aceita se a razio entre ¢ maior e 0 menor dos
quadrados médios dos residuos das regressdes individuais para os gen6tipos for infe-
rior a sete (Pimentel-Gomes, 1990). Se a variincia do desvio da regressdo revelar-se
heterogénea, os métodos de agrupamento propostos por Lin (1982) e Ramey &
Rosielle (1983) poderio ser alternativas mais apropriadas. Esses métodos, entretan-
to, ndo identificam ¢ caracterizam objetivamente os padroes de adaptabilidade dos
grupos formados através de parametros significativos.

O método de agrupamento exposto baseia-se conjuntamente nos trés
pardmetros de adaptabilidade do modelo linear segmentado, ou seja, na média e nas
taxas de resposta dos gen6tipos nos ambientes desfavoraveis e nos ambientes favora-
veis. Entretanto, ele pode ser adaptado para levar em conta apenas as distingdes de
taxa de resposta dos gendtipos nos ambientes desfavoraveis e nos ambientes favora-
veis. Ele também pode ser adaptado para o agrupamento de genotipos quando o
modelo de regressao linear simples de Finlay & Wilkinson (1963) ¢ Eberhart & Russell
(1966) revelar-se apropriado.

APENDICE

I. Sejam GI,GZ,...,GP, p>1, p grupos de genotipos, o grupo G, constituido de
v, gendtipos (k=1,2,...,p; A AR AL v<(). Entdo,

dG,,G,,....G,) = i(v +¥.)d(G,.Gy),

(p—l)
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Proceder-se-a a prova em quatro passos:

(i) O estimador do rendimento médio dos genédtipos do grupo G, no j-ésimo
ambiente é:

Yoo = Fa + DXy + by (=%, ), i=1.2,0,v,, k=12,.,p, j=12,,A,

onde §,, € b, sdo as taxas de resposta médias estimadas dos v, genétipos do grupo G,,
respectivamente nos ambientes desfavoraveis e favoraveis. Entdo, a soma dos quadra-
dos dos desvios da linha de regressdo comum para os genétipos do grupo G, €:

SQD(G,) = g;(yijk - 5’ijk)2 =

A -
- g;[y'lk lkxu Zk(XZj ‘Xz.)]=

“Mf
TN

2 2 2 < N2
(yuk ) —kalkzlxlj_kaZkZI(XZj—XZ.) -
= =

A

= 2v, b, by lelj(xzj -X,).
o

(ii) O estimador comum do rendimento médio de um genétipo dos grupos

G,.G,,..., Gp é:

.
i = Ty + Dug X + by (x5 = %, ), i=12.,v,, k=12,..p, j=12,.,A
iy, +v2§/2+...+vpyp

onde: y, . = v b =
Yo Vi+ VAV, ®

Vb, + Vb, 4.4V, b,

Vi+ VotV

A V by + VbtV by
2p) = ‘

V) + Vv,

Entdo, a soma dos quadrados dos desvios da linha de regressdo comum para os
grupos de genétipos G,G,,....G, ¢

iabt]

SQD(G,.G....G,) = iiﬁ(yut R

k=1i=1 j=1

EZZ(YUL y(p)) - ivkbl(p)

k=l i=l j=i

- ika)imi(xzj -%, ) - 22"&61@6@ x,j(x2j -%,)=

(Zv b

-iiZ(y.,k VW oy ivkvk(yk V)’ - Zvibu)’ Zﬁ

k=1i=! j=1

N2
_(ZV:bZk) ;:Zl(xzj_iz. ) - (vahak)(zv bzk)z

Xy (xz, X;)
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(iii) Por definigo,

38hp,x, 4G,G,) = SQD(G,G,) - SQD(G,) - SQD(G, ) =

(Vk + Vk) vV, +V,

(v.b, +v,b,)
ZVkVZG'k Yk) “'kab]zk +ka12k K J,] i+
m

[ A N v,b, +V
+[vkb; +v, bl ~ —( k ¢bx) Jﬂxa X, )+

vV, +V,

[ “ A b, +v vb +V, la
+2tvkb,kb2k+vkb,kb,k (iby +¥y "(X k £ Z()JZXU(XZJ X, )=

Vi +V,

VoV o L A . A ~
= —kL'I:A()'k _)'w)z +(by, _bne)zjzzlej Hby _bzk)zj:Zl(xzj X )+

VitV
A e A A N
+2(by, — by Nby ’bm);xu (x5 =X, )J
=
(iv) Por definigio,
3(p-1)s§(|xlx2d(Gl,Gz,...,Gp) = SQD(GI,GZ,...,GP) - ESQD(Gk) =
[ <, ]
A L o (b )t
=_2i"vkv:‘()'k_)'k')2 ivkblzk" — JZXI +
‘AT k=1 \Y

=1

k=1

J{kaﬁik—(zv (05’ }Z(xz,—x )4

.. la
+2{§kalkbu“(Zkalk)‘fZkaZk)szlj(xb v):

1 _ A oA L@ A A LR _
=;§Vkvk|:A6lk —YR)Z +(b,, _blk)zjglej +(by, _bzk)zglkxz _xz.)2 +

R A .~ A
+2b,, —by, Xb, —b,, )zllxu(x'z, _xz):l
F
Tendo em conta o resultado do passo (iii), obtém-se:

1
3~ Dsipx, 4G 1,G1,rG,) = - Ty +Vy) 358, Gy, ).

Pesq. agropec. bras., Brasilia, v.30, n.9, p.1141-1154, set. 1995



1152 J.G. C. da SILVA

Portanto,

d(G,,G,,....G,) = i(vkw )d(G,,G,)

-1V U

2. Se G],Gz,.‘.,Gp sdo p gendtipos individuais (p>1), entdo:

d(G1:Gy,Gy) = = _]) fld(G,,G)

A prova ¢ imediata do resultado do Apéndice 1, considerando cada um dos grupos
G,.G,,...,G, constituido de um unico genétipo, ou seja, v =1, k=1,2,...p.

3.d, () <d () <...<d ().

Sejam G,,G,,....G_,, 0s grupos de genétipos no ciclo n-1 (1<n<C-2) do
processo de agrupamento. (No ciclo zero, todos os grupos s@o constituidos de um
Ginico gendtipo.) Seja (G, ,G, ) 0 grupo formado no n-ésimo ciclo, a que corresponde
o indice minimo de dlssxmllarldade d L) =d(G, »Gy, ). O novo grupo formado no
ciclon+1, com indice minimo de d1ssnmllar1dade d,.,(.), provira ou da inclusdo de um
outro grupo do ciclo n-1 no grupo G, ,G,, ou da fusao de outros dois grupos deste
ciclo.

(i) Se o grupo formado no ciclo n+1 resultar da inclusio de um grupo G, do
ciclo n-1 no grupo (G, ,G,,), entdo, segundo o resultado do Apéndice I: ‘

-

4, ()= d(G,.G,,.Gy,) =

1

= S Ty Tyl )G G+ +v )G, G +
K k2 k3

+(vy, +v,)d(G, .G, ).
Como d ()= d(Gk] »G, ) € o menor indice de dissimilaridade do ciclo n,
segue-se que:

1

v v vl O+, )G O+, )4 0) =
Ky k2 k3

dln+l(') 2
=d, ().

(i) Se o grupo formado no ciclo n+1 provir da fusdo de dois grupos do ciclo

n-1 diferentes de le e G,,, seu indice de dissimilaridade deve ser, por definigdo,
maior que ' Q). Assim,

d()<d,() 1<n<C-2-
Portanto,

d,()<d,()<..<d ()

Pesq. agropec. bras., Brasilia, v.30, n.9, p.1141-1154, set. 1995



AGRUPAMENTO DE GENOTIPOS 1153
REFERENCIAS

EBERHART, S.A.; RUSSELL, W.A. Stability parameters for comparing varieties.
Crop Science, Madison, v.6, p.36-40, 1966.

FINLAY, K.W.; WILKINSON, G.N. The analysis of adaptation in a plant-breeding
programme. Australian Journal of Agricultural Research, Victoria, v.14,
p.742-754, 1963.

FRANCIS, T.R.; KANNENBERG, L.W. Yield stability studies in short-season maize.
I. A descriptive method for grouping genotypes. Canadian Journal of Plant
Science, v.58, p.1029-1034, 1978.

LIN, C.S. Grouping genotypes by a cluster method directly related to genotype-
-environment interaction mean square. Theoretical and Applied Genetics,
v.62,p.277-280, 1982.

LIN, C.S.; THOMPSON, B. An empirical method of grouping genotypes based on a
linear function of the genotype-environment interaction. Heredity, Edinburgh,
v.34,n.2, p.255-263, 1975.

LIN, C.S;; BINNS, MR.; LEFKOVITCH, L.P. Stability analysis: Where do we
stand? Crop Science, Madison, v.26, p.894-900, 1986.

NOR, K.M.; CADY, F.B. Methodology for identifying wide adaptability in crops.
Agronomy Journal, Madison, v.71, p.556-559, 1979.

PIMENTEL-GOMES, F. Curso de Estatistica Experimental. 13. ed. Sdo Paulo:
Livraria Nobel, 1990. 467p.

RAMEY, T.B.; ROSIELLE, A.A. HASS cluster analysis: A new method of grouping
genotypes or environments in plant breeding. Theoretical and Applied
Genetics, v.66, p.131-133, 1983.

SAS INSTITUTE INC. SAS User’s Guide: Statistics, Version 5. ed. Cary, NC:
SAS Institute Inc., 1985. 956p.

SILVA,J1.G.C. da. Anilise da adaptabilidade através de regressao linear segmentada: 1.
Fundamentos. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, Brasilia, v.30, n.4, p.435-
448, 1995a.

SILVA,J.G.C. da. Anilise da adaptabilidade através de regressdo linear segmentada: 2.
Aplicagdo. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, Brasilia, v.30, n.4, p.449-
-462, 1995b.

SILVA,J.G.C. da; BARRETO, J.N. An application of segmented linear regression to
the study of genotype x environment interaction. Biometrics, v.41,n.4, p.1093,
198s.

SILVEIRA, E.P. Interac¢io genétipo por locais em arroz de sequeiro (Oriza sativa
L.) no Estado de Sao Paulo. Piracicaba: ESALQ-USP, 1980. 97p. Dissertagio
de Mestrado.

SILVEIRA, E.P.; VENCOVSKY, R. Interaction of genotypes and environment for
grain yield in upland rice. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, Brasilia, v.23,
n.12, p.1407-1412, 1988.

Pesq. agropec. bras., Brasilia, v.30, n.9, p.1141-1154, set. 1995



1154 J. G. C.daSILVA

SOKAL, R.R.; MICHENER, C.D. A statistical method for evaluating systematic
relationships. University of Kansas Science Bulletin, n.38, p.1409-1438,
1958.

VERMA, M.M.; CHAAL, G.S.; MURTY, B.R. Limitations of conventional regression
analysis. A proposed modification. Theoretical and Applied Genetics, v.53,
p.89-91, 1978.

WESTCOTT, B. Some methods of analyzing genotype-environment interaction.
Heredity, Edinburgh, v.56, p.243-253, 1986.

YATES, F.; COCHRAN, W.G. The analysis of groups of experiments. Journal of
Agricultural Science, Cambridge, v.28, p.556-580, 1938.

Pesq. agropec. bras., Brasilia, v.30, n.9, p.1141-1154, set. 1995



