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RESUMO

SALVADOR, Felipe Vicentino, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa, julho de 2018.
Selecéo recorrente no melhoramento do feijoeiro: otimizacdo das etapas de selecéo
e recombinacdo de progéniesOrientador: Pedro Crescéncio Souza Carneiro.
Coorientadogs José Eustaquio de Souza Camei Fabyano Fonseca e Silva.

Os objetivos deste trabalho foram propor estratégias visando otimizar as etapas de
selecdo e recombinacdo de progénies em programas de selecdo recorrente de plantas
autégamas, aplicando-as no melhoramento do feijoeiro. Para isso, 380 progénies
endogamicas oriundas de 20 diferentes populagbes do ciclo | do programa de selecao
recorrente para porte de feijdo carioca da Universidade Federal de Vicosa foram
avaliadas em dois ambientes, inverno de 2012 (progénigs $eca de 2014 (progénies

Fo.4), quanto aos caracteres arquitetura de plantas (ARQ), produtividade (PROD) e
aspecto comercial de gréos tipo carioca (AG). Na predicdo dos valores genotipicos das
progénies foi utilizada a estrutura aninhada de progénies as suas populacdes de origem.
Na selecdo das progénies, visando a extracdo de linhagens sugsaioeesmbinacao,

foi utilizado o indice FAI-BLUP. Observou-se variabilidade genotipica tanto entre
quanto dentro das populacdes para os trés caracteres nos dois ambientes considerados
justificando o uso da estrutura aninhada as populacbes de origem. Trinta e oito
progénies, oriundas de sete populacdes diferentes, foram selecionadas apresentando
ganhos médios preditos de -3,8%, 4,8% e -20,1% para ARQ, PROD e AG,
respectivamente. As progénies selecionadas apresentaram diversidade genética tanto
para os caracteres avaliados quanto ambientes testados, o que indica maior chance de
sucesso de alguma linhagextraida dessas progénies apresentar maior adaptabilidade
em outros ambientes. Das 38 progénies selecionadas, 19 apresentaram ganhos em
sentido favoravel para as trés caracteristicas, sendo de elevado potencial para extracéo
de linhagens superiores. Entretanto, nenhuma progénie apresentou ganho maximo
predito para as trés caracteristicas, indicando a necessidade de recombinacdo para dar
continuidade ao programa de selecdo recorrente. A estratégia proposta para otimizar a
recombinacdo das progénies de maior potencial, oriundas de cada populagéo, priorizou
tanto a diversidade genética quanto o desempenho médio das populacbes a serem
obtidas no ciclo Il, com ganhos preditem sentido e magnitude favoraveis para a
maioria das variaveis nas combina¢cdes recomendadas. As metodologias propostas
mostraramse promissoras visando otimizar as etapas de selecdo e recombinacdo de
progénies em programas de selecdo recorrente do feijoeiro e de outras plantas

autbgamas.
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ABSTRACT

SALVADOR, Felipe Vicentino, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa, July, 2018.
Recurrent selection in common bean breeding: optimization of progeny selection
and recombination stagesAdviser: Pedro Crescéncio Souza Carne€o-advisers
José Eustaquio de Souza Carneiro and Fabyano Fonseca e Silva.

The objectives of this study were to propose strategies to optimize selection and
recombination stages in recurrent selection programs for autogamous species, here
applied to common bean breeding. With this in mind, 380 inbred progenies from 20
different populations of first cycle of common bean recurrent selection program from
Universidade Federal de Vigosa (UFV) were evaluated at two environments, winter
growing season of 2012 {k progenies) and dry growing season of 2014.4(F
progenies). The evaluated traits were: plant architecture (ARQ), grain yield (PROD) and
appearance of carioca-type grains (AG). For prediction of progenies genotypic values, a
nested structure of progenies within original populations was utilized. For progeny
selection, aiming to obtain superior inbred lines as well as progeny recombination, FAI-
BLUP index was used. Genotypic variability was observed within and among
populations concerning all traits and environments evaluated, which justifies the
adoption of the nested structure of progenies within populations. Thirty-eight progenies,
from seven different populations, were selected with mean predicted genotypic gains of
-3,8%, 4,8% and -20,1% for ARQ, PROD and AG, respectively. Genetic diversity was
observed among the selected progenies for both considered environments, which
increases the possibility to obtain any inbred line with greater adaptability to other
environments. For 19 out of the 38 selected progenies were observed genotypic gains in
favorable direction for all three traits. Therefore, these 19 progenies have great potential
for the obtainment of superior inbred lines. However, maximum values of predicted
gains for all traits were not observed, simultaneously, for none of the selected
progenies, which indicates that recombination is necessary to continue the recurrent
selection program. The proposed strategy to optimize the recombination of progenies of
greatest potential of each population prioritized both genetic diversity and mean
performance of the populations in the second cycle of recurrent selection program.
Favorable magnitudes and directions for predicted genotypic gains were observed for
most of the considered variables during crossing orientation. The proposed
methodologies to optimize progeny selection and recombination stages are promising
strategies for recurrent selection programs of common bean and other autogamous

species.
viii



INTRODUCAO GERAL

O feijdo-comum (Phaseolus wulgaris L.) destaca-se por sua importancia
econbmica e social sendo considerado um alimento basico para as populacdes de
diversas nacdes, em especial aquelas em desenvolvimento (SCHMUTZ et al., 2014).
Neste contexto, esta espécie atua como importante fonte de proteina, além de fornecer
vitaminas, fibras e minerais (DE LA FUENTE et al., 2011). Quando combinado com
cereais, garantem refeicbes balanceadas como fontes protéica e energética

(HNATUSZKO-KONKA et al., 2014).

No cenario mundial, o Brasil figura entre os maiores produtores de feijao-
comum (FAO, 2016). Segundo dados da EMBRAPA Arroz e Feijao (2018), no ano de
2016, a area plantada no pais com feijao-comum foi de 1.558.911 hectares, com uma
producéo total de 2.246.082 toneladas e uma produtividade média de 1.4441 ®g ha
Pais é também o maior consumidor de feijdo-comum, com estimativa de consumo per
capita, em 2011, de aproximadamente 18 kg'4dB®OREM e CARNEIRO, 2015)A
preferéncia do consumidor por determinado tipo de grao varia de acordo com a regiao, o
que determina o tipo de grao produzido pelos agricultores. Dentre os principais tipos de
feijdo-comum produzidos no Brasil, o "carioca” € 0 mais cultivado e representa
aproximadamente 79% do total consumido pela populacéo brasileira (CARNEIRO et

al., 2012).

No Brasil, o cultivo do feijoeiro tem sido praticado de forma predominante por
pequenos e médios agricultores, por meio, principalmente, de méo de obra familiar e
sem aporte intenso de tecnologia (MOURA e BRITO, 2015). No entanto, segundo
Vieira et al. (2005), a partir da década de 1980, maior aporte tecnologico passou a ser
implementado com o interesse de grandes produtores na cadeia produtiva do feijoeiro
por meio, por exemplo, do uso da irrigacdo e balanceamento na utilizacdo de insumos.

Diante dessas mudancas, os melhoristas do feijoeiro tém empenhado esforcos no
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desenvolvimento de novas cultivares com porte ereto, uma vez que possibilitam a
colheita mecanizada com menores perdas (MELO et al.,, 2010; RAMALHO et al.,
2016). Além disto, plantas eretas associam outras vantagens dentre as quais podem ser
citadas o favorecimento da mecanizacdo dos tratos culturais, a melhor qualidade dos
graos, em especial se colhidos em épocas com excesso de chuva, além de minimizar
condicbes favoraveis para a ocorréncia de doencas, tais como o0 maim-bran

(TEIXEIRA et al., 1999; PIRES et al., 2014).

A arquitetura da planta do feijoeiéodefinida por uma série de caracteristicas
morfologicas. Algumas delas sdo o habito de crescimento, podendo ser determinado ou
indeterminado, e o porte da planta. Em geral, os programas de melhoramento do
feijoeiro que visam a melhoria da arquiteturas dplantas tém buscado o
desenvolvimento de cultivares com plantas do tipo Il, que se caracterizam por habito de
crescimento indeterminado, porte eretmaior altura de insercdo da primeira vagem,

sendo portanto, mais apropriadas a colheita com maquinas (SILVA e WANDER, 2015).

Além da arquitetura de plantas, outros caracteres como o potencial de producéo
e a qualidade comercial dos graos sdao muito importantes de serem considerados.
(RAMALHO e ABREU, 2015). No caso do feijao carioca, , a ado¢do de uma nova
cultivar pelos produtores é muito dependente do aspecto dos gréos, e segundo estes
mesmos autores, especial atencéo deve ser dada ao tamanho, formato, brilho e cor do
fundo e das rajas marrons, uma vez que estes atributos devem atender ao padrédo de
mercado.Verifica-se, portanto, que no desenvolvimento de novas cultivares de feijoeiro
varias caracteristicas tem sido levadas em consideragéo, tornando o processo seletivo
multicaracteristico. Estimativas de progresso genético descritas na literatura ressaltam
resultados satisfatorios para varios caracteres ja alcancados por programas de

melhoramento de feijoeiro (FARIA et al., 2013; BARILI et al., 2016).



Com o objetivo de combinar os fenoétipos favoraveis de varias caracteristicas de
interesse nos genotipos desenvolvidos, os melhoristas enfrentam muitas dificuldades ao
praticar a selecdo. Uma delas é a grande quantidade de genes responsaveis pelo controle
de tais caracteres, além da influéncia do ambiente em suas expressfes (CUNHA,
RAMALHO e ABREU, 200j. Nesses casos, para aumentar a eficiéncia da selecéao
pode ser adotada a avaliagdo de progénies (BERNARDO, 2010). Outro aspecto
importante € que os alelos que conferem os fenotipos favoraveis dessas diferentes
caracteristicas de interesse ndo se encontram em um unico genitor (SILVA et al., 2013),
sendo, muitas vezes, necessaria a inclusdo de varios genitores nos blocos de
cruzamentos para a obtencdo das populacdes segregantes. Desta forma, torna-se
reduzida a probabilidade de selecdo de individuos superiores com relacdo a varios

caracteres em apenas um ciclo de selecéao.

Diante das dificuldades citadas, uma alternativa que vem sendo utilizada com
sucesso € a estratégia de selecdo recorrente. Esta estratégia se baseia ho método d
melhoramento por hibridacdo e envolve as etapas de obtencdo da populacdo base
seguida da avaliacdo de individuos ou progénies e, posterior selecdo e recombinacéo
dos individuos ou progénies superiores, visando a formacdo da populacao segregante do
ciclo seguinte. Assim, o aumento da frequéncia de alelos favoraveis ocorre por etapas
(ACQUAAH, 2007; RAMALHO et al.; 2012; BOREM e MIRANDA, 2013). Segundo
Ramalho et al. (2012), a possibilidade de extracdo de novas linhagens super&res e d
incluséo ou substituicdo de genitores a cada ciclo, séo outras vantagens conferidas pela
utilizacdo desta técnica. Estimativas de progresso genético para diversos caracteres de
interesse no melhoramento do feijoeiro com a utilizacdo da selecao recorrente tém sido
reportadas na literatura (RAMALHO, ABREU e SANTOS, 2005; ARANTES, ABREU

e RAMALHO, 2010; MENEZES JUNIOR et al. 2013; ALVES et al., 2015).



Com relacédo as etapas envolvidas em cada ciclo de um programa de selecdo
recorrente, Ramalho et al. (2012) recomendam que a medida que populacdes
segregantes sdo obtidas de hibridacfes direcionadas em cad& prdoeda a selecao
dos individuos ou progénies superiores. As etapas de avaliacdo e selecdo, visando a
recombinacdo ou a extracdo de linhagens superiores, podem ser realizadas de maneira
fenotipica, quando envolvem caracteres de elevada herdabilidade ou, por meio de
progénies, se sao considerados caracteres muito influenciados pelo ambiente
(RAMALHO et al., 2012). Neste ultimo caso, recomenda-se que a selecao seja baseada
em experimentos com repeticbes e avaliacbes em varios ambientes, de acordo com a

possibilidade (VELLO e NAZATO, 2037

Tanto no melhoramento do feijoeiro quanto no de outras espécies autbgamas,
muitas populacfes segregantes sdo obtidas pelo cruzamento de vérias linhagens
previamente escolhidas como fonte de alelos favoraveis para os caracteres de interesse,
objetivando a pratica da selecBRESEGHELLO e COELHO, 2013; RESENDE et
al., 2016). Neste sentido, considerando o melhoramento de caracteres quantitativos,
progénies oriundas destas populacdes sdo avaliadas em mais de um ambiente (safras,
anos e locais) e em diferentes geracdes de endogamia (BATISTA et al., 2017)ae a etap
de selecdo envolve tanto a comparacdo de progénies originadas de uma mesma
populacdo como a comparacdo de progénies oriundas de populacdes diferentes. Desta
forma, metodologias como as de modelos mistos (HENDERSON, 1959), que
contemplem de forma mais adequada essas peculiaridades, com a finalidade de se obter
estimativas mais acuradas dos valores genotipicos das progénies, sdo promissoras para

sealcancgar maior eficiéncia no processo seletivo.

Em relacdo a etapa de recombinacédo, Bearzoti (1997) sugeriu um esquema pre-
determinado de cruzamentos entre 20 linhagens ou progénies, que sdo cruzadas cada

uma com outras duas, em esquema de dialelo circulante, de forma a manter em 20 o
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nuamero total de populacfes obtidas em cada ciclo. Por meio desta estrutura, ao menos
nos primeiros ciclos, ndo séo repetidos pais na genealogia das populacdes e o numero de
pais contribuindo nas populacdes € aumentado a cada ciclo seletivo (RAMALHO et al.,
2012). No entanto, esta metodologia ndo considera nenhuma informacédo do
desempenho médio das populacdes a serem obtidas para orientar os cruzamentos. Neste
sentido, os objetivos com este trabalho foram propor estratégias que otimizem tanto a
selecdo quanto a recombinacdo de progénies superiores em programa de selecéo

recorrente de plantas autdgamas, com aplicacdo no melhoramento do feijao-comum.
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CAPITULO |

SELECAO DE PROGENIES DE FEIJOEIRO A PARTIR DE ESTRUTURA
ANINHADA AS POPULACOES DE ORIGEM



1. RESUMO

A selecdo multicaracteristica de progénies oriundas de varias populacdes € pratica
comum em programas de selecdo recorrente de plantas autbgamas como o feijoeiro. No
entanto, as informacdes a respeito da variabilidade genética entre e dentro destas
populacdes ndo tém sido consideradas na predicdo dos valores genotipicos das
progénies. Assim, objetivose utilizar uma estrutura aninhada de progénies as
populacdes de origem, em programa de selecdo recorrente de feijao carioca da UFV,
visando a selecdo daquelas de maior potencial para a extracdo de linhagens superiores
com relacdo a arquitetura de plantas (ARQ), produtividade (PROD) e aspecto comercial
de grdos (AG). De cada uma das 20 populacbes segregantes do (€¢jofdram
avaliadas 19 progénies endogamicas, nas geragies B4, em conjunto com 20
testemunhas, nos ambientes do inverno de 2012 e seca de 2014, respectivamente,
guanto aos caracteres ARQ, PROD e./@ra a predicao dos valores genotipicos de
progénies, foi utilizada a metodologia de modelos mistos em que os efeitos de progénies
foram aninhados ao efeito de suas populagcbes de origem. Na selecdo das progénies foi
utilizado o indice FAI-BLUP com intuito de classificar as progénies de forma
multicaracteristica e de capitalizar a interacdo GxA, uma vez que cadteristiaa
avaliada em diferentes safras/ano foi considerada como uma nova va@éesekvou-

se variabilidade genética tanto entre quanto dentro de populacfes, além de vargacdes na
estimativas de acuracia e dos efeitos de interacdo GxA para as progénies dentro de cada
populacao, indicando a importancia de se considerar a estrutura das progénies aninhada
as populacbes de origem. Trinta e oito progénies, oriundas de sete diferentes
populacdes, foram selecionadas com ganho médio predito de -3,8% para ARQ, 4,8%
para PROD e -20,1% para AG. Houve diversidade genética entre estas progénies para
os caracteres ARQ, PROD e AG em cada um dos ambientes, o0 que aumenta as chances
das linhagens a serem extraidas dessas progénies apresentarem maior adaptabilidade en
outros ambientes. Das 38 progénies selecionadas, 19 apresentaram maior potencial para
a extracdo de linhagens superiores com ganhos preditos em sentido favoravel para as
trés caracteristicas. A selecao utilizando o indice FAI-BLUP a partir das médias BLUPs
das progénies obtidas com a estrutura aninhada as populacbes de @ngean
estratégia promissora na etapa de selecdo de progénies em programas de selecao
recorrente, com o objetivo de extriinhagens superiores.

Palavras-chave: Phaseolus wulgaris L., selecdo recorrente, modelos mistos, efeito de
populacao.
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2. ABSTRACT

Selection of progenies originated from several populations based on multiple traits is a
ordinary practice in recurrent selection programs of autogamous species such as
common bean. However, information regarding to genetic variability among and within
populations has not been considered in the prediction of progeny genotypic values.
Therefore, the objective in this study was to utilize a nested structure of progenies
within populations, in a carioca-type common bean recurrent selection program from
UFV, in order to select those progenies of greatest potéotignerate improved lines

for plant architecture (ARQ), yield (PROD) and grain appearance (AG). From each of
the 20 populations of the first cyd|€1) of this recurrent selection program, 19 inbred
progenies were evaluated in thgsfand F:4 generations, together with 20 checks,
experiments performed during the winter growing season of 2012 and dry growing
season of 2014, respectively, in regard to ARQ, PROD and AG. Mixed models
methodology was utilized to predict progenies genotypic values, in which progenies
effects were nested to their respective original population effect. FAI-BLUP index was
used in order to classify progenies in a multi-trait context and to capitalize the GxE
interaction, since each trait evaluated in different growing season/year was considered
as a new variabldt was observed genetic variability within and among populations,
ard also variations for accuracy estimates and GxE interaction effects for progenies
within each populations, which indicates the importance to consider the nested structure
of progenies within populations. Thirty-eight progenies, from seven different
populations, were selected with mean predicted genotypic gains of -3,8% for ARQ,
4,8% for PROD and -20,1% for AG. There was genetic diversity among selected
progenies in each of the considered environments, which increases the possibility to
obtain at least one inbred line with greater adaptability to other environments. Among
the 38 selected progenies, gains in favorable direction for all three traits were observed
for 19 progenies, so that these progenies have great potential for the obtainment of
superior inbred lines in regard to the three traits. Selection using FAI-BLUP index from
BLUP means of progenies obtained by the nested structure of progenies within
populations is a promising strategy during the progeny selection stage in recurrent

selection programs to extract superior inbred lines.

Keywords: Phaseolus vulgaris L., recurrent selection, mixed models, population effect.
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3. INTRODUCAO

Os melhoristas de feijdao-comum (Phaseolus vulgarigém) constantemente
empenhado esforcos na obtencdo de novas linhagens superiores para caracteres como
arquitetura ereta de plantas, prvddade e aspecto comerciale dgraos,
simultaneamente (RAMALHO e ABREU, 2015, MOURA et al. 2016). No entanto, 0s
genes que controlam os fenotipos favoraveis dessas caracteristicas de interesse se
encontram em diferentes genési(SILVA et al., 2013a). Neste sentido, destaca-se a
selecdo recorrente. Esta estratégia de melhoramento tem se mostrado eficiente no
melhoramento do feijoeiro (GARCIA-E et al., 2003; RAMALHO et al., 2005; PIRES et
al, 2014; ALVES et al., 2015) e de outras espécies autdbgamas (MORAIS JUNIOR et al.,
2015; 2017; POSADAS et al., 2014), pois os ciclos sucessivos de avaliacdo, selecao e
recombinacdo resultam no aumento gradual da frequéncia de alelos favoraveis nas
populacdes (ACQUAAH, 2007). Apesar do melhoramento das populagdes ocorrer em
etapas, a metodologia permite obter linhagens superiores para 0s caracteres de interesse
a cada ciclo (RAMALHO et al., 2012).

Na etapa de selecdo de gendtipos superiores em um programa de melhoramento
€ de suma importancia a estimacdo acurada de valores genotipicos a partir dos
fenotipicos (PIEPHO et al., 2008). No caso de programas de selecdo recorrente de
plantas autdgamas, varias popula¢des sdo obtidas anualmente (RESENDE et al., 2016)
e, especialmente quando se trata de caracteres quantitativos, as progénies sao avaliadas
em mais de um ambiente (safras, anos e locais) (RAMALHO et al., 2012; VELLO e
NAZATO, 2017) e em diferentes geracbes de endogamia (BATISTA et al., 2017).
Assim, a selecdo envolve comparacdes de progénies oriundas de uma mesma populagéo
ou de diferentes populacdes. Nesta situagéo, os efeitos de progénies estdo aninhados as

populacdes de origem.
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Segundo Piepho et al. (2008), a estruturacdo aninhada do efeito de tratamentos
com o uso de metodologias como a de modelos mistos permite considerar a informacéao
de parentesco entre os gendtipos candidatos, mesmo sob auséncia da matriz de
parentesco, aumentando assim, a acuracia de predicdo dos valores genotipicos. Desta
forma, assim como Falconer e Mackay (1996) relatam para a selecéo de individuos que
estdo aninhados a diferentes progénies de origem, pode-se fazer a selecdo de progénies
utilizando a informac&o acerca das suas populacdes de origem, de modo a calcular o
efeito de cada progénie a partir da variacdo easrpopulacbes e dentro da sua
respectiva populacao de origem. Alguns trabalhos tém mostrado resultados satisfatorios
sobre a pratica da selecdo ao se considerar uma estrutura aninhada de tratamentos
(PIEPHO e WILLIAMS, 2006; PEREIRA et al., 2017).

No caso da avaliacdo do potencial de progénies para varios caracteres,
simultaneamente, destacam-se os indices de selecdo (CRUZ et al., 2014). Entretanto, os
indices propostos ndo capitalizam os efeitos da interacdo gendtipos x ambientes (GxA).
Rocha et al. (2018) propuseram um indice baseado em analise de fatores, considerando
a distancia gendtipo-idedtipo. Esse indice tem potencial para capitalizar a interacéo
GxA se considerarmos as avaliacdes das caracteristicas em cada ambiente como novas
variaveis a s@mcontempladas pelo indice.

Diante do exposto, o objetivo deste trabalho foi propor uma estratégia de selecéo
baseada na estruturacdo aninhada das progénies as popula¢gfes de origem, de forma a
otimizar o processo seletivo para multiplas caracteristicas em programa de selegéo

recorrente de feijoeiro, visando a extracdo de linhagens superiores.
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4. MATERIAL E METODOS

4.1. Programa de Melhoramento do porte de feijao carioca da UFV

Esse trabalho vem sendo conduzido na Universidade Federal de Vicosag(UFV)
tem como principal objetivo obter linhagens de feijdo carioca de porte ereto, além de
outros caracteres agrondmicos de interesse. Como estratégia utilizou-se a selecdo
recorrente fenotipica, tendo como base para a selecdo o diametro do hipocotilo (DH) das
plantas. Inicialmente, 48 cruzamentos dialélicos parciais foram obtidos e avaliados por
Silva et al. (2013a), envolvendo 14 linhagens de feijdo (Tabela 1). A populacdo base
desse programa (L constituiu-se de 20 cruzamentos biparentais (Tabela 2)

selecionados por Poersh (2013).

Tabela 1.0rigem, tipo de gréo e de planta e classificacdo quanto ao porte de linhagens
de feijoeiro, avaliadas em dialelo parcial por Silva et al. (2013a

Tipo de Tipo de

Genitor * Origem Gro planta Porte
BRS Valente Embrapa Preto Il Ereto
BRS Supremo Embrapa Preto Il Ereto
IPR Uirapuru IAPAR Preto Il Ereto
BRS Horizonte Embrapa Carioca Il Ereto
CNFC 9466 Embrapa Carioca Il Ereto
A805 CIAT Carioca Il Ereto
A170 CIAT Mulatinho Il Ereto
A525 CIAT Mulatinho Il Ereto
VC6 UFV Carioca /111 Semiprostrado
BRSMG Majestoso Convénio® Carioca /111 Semiprostrado
BRSMG Madrepérola Convénio® Carioca 1] Prostrado
L1?2 UFV Carioca /1 Semiprostrado
L23 UFV Carioca 11 Prostrado
L34 UFV Carioca 11 Prostrado

1 Os oito primeiros genitores constituiram o grupo 1 e os demais o gpgva 8s cruzamentos dialélicos
2 Linhagem proveniente do cruzamento UTF 0013 / Ruda-R

3 Linhagem proveniente do cruzamento GEN2 / Ruda-R

4Linhagem proveniente do cruzamento CNFC 9437 / Ruda-R

5> Convénio entre UFLA, UFV, Epamig e Embrapa

Aproximadamente 200 plantas éfe cada populagéo foram avaliadas quanto ao
DH e producéo de graos. De cada populag&oram utilizadas quatro plantas de maior

DH para a recombinacdo, uma vez que esta variavel apresenta elevada relacéo de causa

14



e efeito com a nota de arquitetura das plantas e é de mais facil e precisa mensuracao
(MOURA et al., 2013; SILVA et al., 2013b). Assim, as semente®rfundas das
plantas E foram utilizadas para a recombinacdo em casa de vegetacdo seguindo o
esquema proposto por Bearzoti (1997). Neste esquema o0s cruzamentos foram
designados conforme um dialelo circulante, onde cada genitor participa de cruzamentos

com dois outros genitores.

Tabela 2. Genitores envolvidos nos cruzamentos que deram origem as 20 populacdes
segregantes do ciclo 0 {alo programa de selecéo recorrente de feijdo carioca da UFV
(POERSCH, 2013)

Ntmero do Genealogia
Cruzamento

455 BRS Valente / BRSMG Madrepérola

463 BRS Supremo / L2?

464 BRS Supremo /L3

471 BRS Horizonte / VC6

473 BRS Horizonte / BRSMG Madrepérola

474 BRS Horizonte / L1t

476 BRS Horizonte / L33

477 CNFC 9466 / VC6

479 CNFC 9466 / BRSMG Madrepérola

484 A805 / BRSMG Majestoso

485 A805 / BRSMG Madrepérola

487 A805/L2

488 A805/L3

489 A170/VC6

491 A170 / BRSMG Madrepérola

493 Al170/L2

494 A170/L3

496 A525 /| BRSMG Majestoso

498 A525 /L1

499 A525 /L2

1L1: Linhagem proveniente do cruzamento UTF 0013 / Ruda-R
21.2: Linhagem proveniente do cruzamento GEN 12-2 / Ruda-R
3L3: Linhagem proveniente do cruzamento CNFC 9437 / Ruda-R

As sementes jforiundas destes cruzamentos foram multiplicadas dando origem
as populagdes Fdo ciclo um (@) de selecéo recorrente (Tabela 3). Visando melhorar

simultaneamente os caracteres arquitetura de plantas, produtividade e aspecto comercial
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dos graos, foram selecionadas 19 plantas com maior diametro do hipocétilo em cada
uma das 20 populacbes segregantedorFciclo um (G) e suas progénies:ke B4
obtidas, totalizando 380 progénies. Estas progénies constituem o material genético
utilizado neste estudo.

Tabela 3. Genealogia das 20 populacdes segregantes do cicl) d¢Qprograma de
selecéo recorrente de feijao carioca da UFV (POERSCH, 2013)

NUmero do
Cruzamento

501 BRS Valente / BRSMG Madrepérola // BRS Horizonte / L1t
502 BRS Supremo / L2? // BRS Horizonte / L33

503 BRS Supremo / L3 // CNFC 9466 / VC6

504 BRS Horizonte / VC6 // CNFC 9466 / BRSMG Madrepérola
505 BRS Horizonte / BRSMG Madrepérola // A805 / BRSMG Majestos
506 BRS Horizonte / L1 // A805 / BRSMG Madrepérola

507 BRS Horizonte / L3 // A805 / L2

508 CNFC 9466 / VC6 // A805 / L3

509 CNFC 9466 / BRSMG Madrepérola // A170 / VC6

510 A805 / BRSMG Majestoso // A170 / BRSMG Madrepérola
511 A805 / BRSMG Madrepérola // A170/ L2

512 A805/L2// A170/L3

513 A805 /L3 // A525 | BRSMG Majestoso

514 Al170/VC6 // A525/ L1

515 A170 / BRSMG Madrepérola // A525 / L2

516 A170/ L2 /I BRS Valente /| BRSMG Madrepérola

517 A170/ L3 // BRS Supremo / L2

518 A525 /| BRSMG Majestoso // BRS Supremo / L3

519 A525 /L1 // BRS Horizonte / VC6

520 A525 /L2 /| BRS Horizonte / BRSMG Madrepérola

1L1: Linhagem proveniente do cruzamento UTF 0013 / Ruda-R
21.2: Linhagem proveniente do cruzamento GEN 12-2 / Ruda-R
31.3: Linhagem proveniente do cruzamento CNFC 9437 / Ruda-R

Genealogia

4.2. Avaliacéo das progénies#s e P4

As 380 progénies endogamicas do ciclo | foram avaliadas nas geragbes F
F2.4, Nno inverno de 2012 e na seca de 2014, respectivamente. Foram incluidas como
testemunhas, em cada experimento as seguintes linhagens/cultivares: A170, A525,
A805, BRS Supremo, BRS Valente, CNFC 9466, BRS Horizonte, BRSMG Majestoso,
UTF0013, BRSMG Madrepérola e VC6, BRS Campeiro, CNFC 9437, BRS Cometa,

GEN 12-2, Ouro Negro, Pérola, BRSMG Pioneiro, BRSMG Talisma e IPR Uirapuru
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Os ensaios foram instalados na Estacdo Experimental do Departamento de Fitotecnia da
Universidade Federal de Vigcosa, no municipio de Coimbra - MG (20°49' S, 42°45' W e
720,0 metros de altitude). Os tratamentos foram alocados as unidades experimentais
seguindo o delineamento latice quadrado simples (20 x 20), com duas repeticdes. As
parcelas foram constituidas de duas linhas de 1,0 metro (m) de comprimento, espacadas
por 0,5 m. A adubacéo e os tratos culturais adotados foram os recomendados para a

cultura do feijoeiro na regiéo.

A arquitetura de planta (ARQ) foi avaliadam nivel de parcela, por uma escala

de notas de 1 a 5 (Tabela 4), conforme descrito por Ramalho et al. (1998).

Tabela 4. Descricdo da escala de notas de arquitetura de plantas de Ramalho et al.
(1998)
Nota Descricédo

1 Planta ereta com uma haste e poucas ramificagfes
Planta ereta com algumas ramificacdes e guia curta
Planta semiprostrada com ramificacbes e guia mediana
Planta prostrada com ramificagdes e guia longa
Planta completamente prostrada com muitas ramifica¢cdes e guias muito longa

a b~ wWwDN

A produtividade de graos (PROD) foi obtida apés a colheita, trilhagem, retirada
das impurezas e pesagem dos grdos produzidos por parcela. Os valores foram
convertidos para quilogramas por hectarehd.

O aspecto dos grdos (AG) também foi avaliado por uma escala de notas,

adaptada de Ramalho et al. (1998) (Tabela 5).

Tabela 5.Descricado da escala de notas de aspecto de graos do tipo carioca, adaptada de
Ramalho et al. (1998)

Nota Descricao
1 Tipicos gréos Carioca: cor creme com estrias marrom-claras, fundo etfarbak, graos né
achatados
2 Gréos do tipo carioca com deficiéncia em uma caracteristica em relacéo ao Nathdg (
3  Graos do tipo carioca com deficiéncia em duas caracteristicas em relacdo ao padrép (!
4  Gréos do tipo carioca com deficiéncia em trés caracteristicas em relacao ao padrép (N
5 Graos totalmente fora do padrao do tipo carioca
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4.3. Analises estatisticas

Os dados de nota de arquitetura de plantas (ARQ), produtividade de gréaos
(PROD) e nota de aspecto de gréos (AG) de cada experimento (inverno de 2012 e seca
de 2014) foram analisados individualmente, obtempedicdo dos valores genotipicos
para cada um dos dois ambientes. Para tanto, foi utilizada a metodologia de modelos
mistos, proposta por Henderson (1959), a fim de obter os BLUPs (melhores predicGes
lineares ndo viesadas) de progénies aninhadas ao efeito de populacdes. Para isto foi
utilizado o modelo estatistico (modelo 1) em que o efeito de progénies foi ananhado
cada uma das 20 populacdes, de forma que a variacdo genotipica entre progénies foi
fracionada em 20 componentes de variancia, inerentes a variacdo genotipica entre
progénies dentro de cada populacdo de origem. Ressalta-se que, desta forma, os BLUPs
de progénies aninhados ao efeito de populacées também comalailizariabilidade
existente entre populacdes. O modelo estatistico e as estruturas de variancias e

covariancias envolvidas sdo descritos como se segue:

y=Xt+Zu+Zp+Zb+e (Modelo1l)

Em que:
u G, 0 0 O Ogpop 0 0 0
2
Pl.ylol© & O O R I
b 0 0 G O h 0 0o . 0
e 0O 0 0 R 0 0 0 0gp, |

Onde: y é o vetor de observacdes; € o vetor de efeitos fixos da média geral, de
repeticdes e testemunhas;é o vetor que contempla os efeitos aleatérios de progénies
em nivel de suas respectivas populacdes de origénn vetor de efeitos aleatorios de
populacdesb é o vetor de efeitos aleatorios de blocos dentro de repeticées e
vetor de efeitos de erros aleatorios, Z,, Z, e Z,sdo matrizes de incidénci&,

G,, G,sdo as matrizes de (co)variancia dos efeitos aleatorios de progénies aninhadas
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as respectivas populagdes de origés) £ G, ® l,,), de populacdesq, = oop ®1,) €

de blocos dentro repeticdess( = oy, ®L,), respectivamenteR corresponde a

2

2 ~
orPop,* Ogipop 1 sd0 os

e o

matriz de (co)variéncia residuaR(=c>®]I,,). © o/Pops

componentes de variancia genotipica de progénies dentro das popula¢bes 501, 502, ... e

520, respectivamentes’ . Gy - 6> remetem aos componentes de variancia devido

aos efeitos de populacao, blocos dentro de repeticdes e residuo, respectivamente.

A partir deste modelo de analise individual, foram obtidas as estimativas dos
componentes de variancia acima mencionados, por meio do procedimento REML via
algoritmo EM (Dempster et al., 1977), utilizando adaptacdes das equacdes iterativas
propostas por Thompson (2005). Os efeitos de progénies dentro de populacdo e de
populacdes foram testados a 1% e 5% de probabilidade pelo teste de razdo de

verossimilhanca (LRT).

As estimativas de médias BLUF(é?Gii )de cada progénie em relacdo a cada

variavel avaliada foi obtida pela expressao a seguir:

Yo, = ntggteg,
Em que:p € a média geraly,, € o BLUP da progénie i dentro da populacaagj € o
BLUP da populacéo j.

Com o intuito de avaliar a significancia dos efeitos das interacdes progénies x
ambientes e populaces x ambientes, os dados obtidos nas avaliagdes referentes as dua:
safras (Inverno/2012 e Seca/2014) foram analisados de forma conjunta. Para tanto, foi
utilizado o seguinte modelo estatistico (modelo 2):

y=Xt+Zu+Zp+Zji+Zt+Zb+e (Modelo 2)

Em que:
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Onde: y é o vetor de observacdes; € o vetor de efeitos fixos da média geral, de
repeticdes, ambientes e testemunhag t sdo os vetores aleatérios dos efeitos de
interacdo do tipo progénies x ambientes e populagdes x ambientes, respectivagmente;

o0 vetor de efeitos aleatdrios de blocos dentro de repeticbes nos ambenies. Z,,
Z,, Z,eZ;sdo matrizes de incidénci&, G, G, G, G,sdo as matrizes de

(co)variancia dos efeitos aleatorios de progéni€s :(cs;@Isgo), de populacdes

2
gxa

(G, =02,,®1,,), das interagdes progénies x ambient®s%cs>, . ®1I.,) e populagdes

pop
x ambientes G, =o,,,,.®1,) e de blocos dentro repetic6eS,(= o .epn® L),

pop x a

respectivamenteR corresponde & matriz de (co)variancia residéEp: ®1,4,). 05,

G v 2O oopr Ooop xa€ Ouirepra €QUIValem aos componentes de variancia devido aos efeitos
de progénies, interacdo progénies x ambientes, populacdes, interacdo populagbes x
ambientes e de blocos dentro de repeticdo em cada ambiente, respectivamente. Os

demais termos sao definidos conforme anteriormente.

Os efeitos de interacdo progénies x ambientes também foram, posteriormente,
aninhados as populacdes de origem, buscando investigar os efeitos da interagdo na
variabilidade genotipica entre progénies dentro de cada populacdo, de acordo com a

estrutura dedpg)variancia genotipica a seguir:
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G, ®lyg 0 0 0 0
0 rop @150 0
G=| 0 0 Gy, ® g 0 0
0 0 S 0
L 0 O O 0 GEI/rep/a ® I 80 |
_GS/POQ O O 0 | _G;xa/POQ O O 0 |
c | © Oopop, 0 0 c = © Gorapoy O 0
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Em que: GUO € a matriz de variancia e covariancia genotipica entre os efeitos de

progénies aninhadas as respectivas popula¢cfes de oﬁg,qgmé a matriz de variancia

e covariancia genotipica entre os efeitos de interacdo progénies x ambientes dentro de

2 2

o xaPog ' OgxalPop + sdo 0s componentes de variancia

cada populagcédooc ec

2
g xa/Popy

devido aos efeitos de interagéo progénies x ambientes dentro das populagdes 501, 502,
... € 520, respectivamente. Os demais termos sao definidos conforme anteriormente.

Para cada variavel foi calculada a proporc¢ao relativa (PR) da variacdo devido

interacdo progénies x ambientesgx(a,por?) em relacdo a variacdo genotipica entre

progénies (53,poﬂ) para cada populacéo j. Esta relacdo foi obtida como se segue:

2
(&)

PR=1- ooon
2 2
Gg/poq +0G g x a/pop

4.4. Selecao de progénies via indice FAI-BLUP

Para capitalizar os efeitos da interacdo progénies x ambientes foram w#éizada

médias BLUPs(\?qj )das analises individuais, considerando cada caracteristica avaliada

em diferentes ambientes como uma nova variavel, totalizando seis caracteres que foram

utilizados na selecdo simultanea por meio do indice FAI-BLUP (ROCHA et al., 2018).
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O indice FAI-BLUP baseia-se na analise de fatores e na distancia gendétipo-
idedtipo para classificar gendétipos de forma multicaracteristica. Os ide6tipos foram
definidos considerando o sentido desdjdgeindesejave para 0s seis caracteres
conforme apresentado na tabela 6, de acordo com o0s objetivos do programa de
melhoramento. Para as variaveis ARQ e AG, valores de média genotipica minimos séo
desejados, uma vez que as escalas de notas utilizadas (Tabelas 4 e 5, respetivamente
consideram a nota 1 como referemtglantas mais eretas e com grdos de padrao
comercial tipico carioca. Ja para PROD, o ide6tipo estabelecido é de maxima média
genotipica. As etapas envolvidas na analise de fatores e no indice FAI-BLUP foram
realizadas com o auxilio do programa R versdo 3.5.1 (R CORE TEAM, 2018),
conforme a rotina fornecida por Rocha et al. (2018). O numero de fatores foi definido
com base no critério de Kaiser (1958).

Visando a selecéo de progénies com aspecto comercial dos graos mais favoravel
foi incluida uma restricdo de modo que progénies com médias genotipicas de aspecto
comercial dos grdos do tipo carioca superiores a 3, em pelo menoss amlaentes
avaliad®, ndo fossem selecionadas. Para isso, apés obtidos os escores fatoriais foi
atribuido valor igual a zero para escores relativos as progénies nesta situacao.
Posteriormente, as progénies foram classificadas de acordo com este escore final (EF)
selecionando as 38 progéniess e maior potencial, independentemente da populagéo
de origem, para a extracao de linhagens superiores.

Tabela 6. Niveis relativos a cada variavel para estabelecimento dos ided6tipos desejavel
e indesejavel utilizados como critérios no indice FAI-BLUP

Idedtipo Inverno/2012 Seca/2014
ARQ PROD AG ARQ PROD AG
Desejavel  Minimo Maximo Minimo Minimo  Maximo Minimo
Indesejave  Maximo Minimo Maximo Maximo  Minimo Maximo

ARQ: nota de arquitetura de planta; PROD: produtividade de grdos; AG: Nota de aspeétisde g
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As estimativas de ganhos genotipicos, em percentagem (GS%), com a selecdo de
cada progénie para as variaveis avaliadas na geragasdca/2014) em relacdo a

média das 380 progénies foram obtidas de acordo com a seguinte equacgao:

GS, (%) :X>_<—X° x 10!

ov

Onde: GS, (%) é o ganho de selegdo da progénie i na geraga@da a
variavel y X,, € a média genotipica da progénie i na geragépdfa variavel y X, : €
a média genotipica de todas as progénies na geragara variavel v.

Um terceiro modelo estatistico foi adotado para obter as médias fenotipicas
ajustadas das progénies e das testemunhas, em cada ambiente, para as variaveis ARQ,
PROD e AG. Neste modelo, foram considerados fixos a média geral, assim como os
efeitos de repeticdo e de progénies. Os efeitos de blocos dentro de repeticbes e do erro
foram considerados aleatérios. As médias fenotipicas das 38 progénies selecionadas
foram comparadas as médias das testemunhas A525 e Pérola pelo teste de Dunnett
(DUNNETT, 1955), a 5% de probabilidade. A testemunha A525 caracteriza-se por
apresentar porte ereto e graos do tipo mulatinho, e Pérola, que esta entre as cultivares
mais plantadas nacionalmente, devido a sua elevada produtividade e qualidade

comercial dos graos.

4.5. Diversidade genética entre as progénies selecionadas

Para verificar a existéncia de divergéncia genética entre as progénies
selecionadas quanto aos caracteres ARQ, PROD e AG, visando a extragcéo de linhagens
superiores, foram obtidas as matrizes de distancia euclidiana média padronizada,
referentes a cada um dos ambientes considerados, envolvendo as 38 progénies
selecionadas. Estas duas matrizes foram comparadas pelo teste de correlacdo de Mantel
(MANTEL, 1967) a 1% de probabilidade, com 5000 simulagfes. O método de

23



agrupamento por otimizacdo de Tocher, descrito por Cruz, Regazzi e Carneiro (2012)
foi utilizado para cada umaad matrizes, visando quantificar a diversidade genética
entre as progénies em cada ambiente considerado. O teste de Mantel, assim como o
estabelecimento das referidas matrizes de distancia e agrupamentos de Tocher foram
realizadas com o auxilio do programa Genes (CRUZ, 2013). A metodologia de
componentes principais (PEARSON, 1901) foi utilizada como ferramenta para
visualizar a diversidade genética entre as progénies selecionadas em cada ambiente
guanto aos caracteres ARQ, PROD e AG. O procedimento foi realizado com o auxilio
do software R, por meio do comando princomp implementado no pacote stats do

software R versao 3.5.1 (R CORE TEAM, 2018).

5. RESULTADOS E DISCUSSAO
5.1. Andlises individuais

Houve efeito significativo de progénies dentro da maioria das populagdes
(Figura 1), pelo teste de LRT, para os caracteres ARQ, PROD e AG nos dois ambientes
(inverno/2012 e seca/2014). Também se observa pela figura 1 efeito significativo de
populacdes (EP) para as trés caracteres nos dois ambientes, ou seja, variabilidade entre
as médias das 20 populacbes avaliadas. Estes resultados indicam variabilidade tanto

entre quanto dentro das 20 populacdes avaliadas.

N&o foi observada significancia, para os dois ambientes, dos efeitos de progénies
dentro s populagdes 501, 502, 506, 507, 509, 513 e 517 para ARQ; 502, 504, 513

514 e 516 para PROD e 506 com relagéo a AG (Figura 1).
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Figura 1. Componentes de variancia e suas significancias pelo teste de razdo de verosaimilRaAn¢*: p <0,05 e T: p < 0,01), e acuracias
seletivas, referentes as fontes de varia¢é@o (progénies/popoulagéo (501, 502, ..., 52ppputatiEes (EP)) para os trés caracteres e dois ambientes
considerados.
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Dentre as populacdes em que os componentes de variancia genotipica entre
progénies foram significativos, pelo menos a 5% de probabilidade pelo teste de LRT
(Figura 1), o valor da razao entre o maior e 0 menor componente foi de 3,61 e 8,94 para
ARQ, 2,53 e 3,23 para PROD e 16,0 e 41,07 para AG, nos ambientes do inverno/2012 e
da seca/2014, respectivamente. Estes distintos niveis de variabilidade genotipica dentro
das populacbes sdo esperados em razdo da presenca de diferentes genitores em sua
genealogias com locos fixados com alelos distintos. Silva et al. (2013a) avaliaram os
genitores das 20 populacdes envolvidas neste trabalho, por meio de um dialelo parcial,
em gue os genitores BRS Valente, BRS Supremo, IPR Uirapuru, BRS Horizonte, CNFC
9466, A805, A170 e A525 compuseram o grupo 1 e os genitores L1, L2, L3, VCE6,
BRSMG Madrepérola e BRSMG Majestoso o grup@fautores observaram diferenca
significativa para os efeitos de capacidade geral de combinacdo (CGC) para os
caracteres ARQ e DH, relacionados a arquitetura de plantas, no grupo 1 e 2 e para
PROD no grupo 1, indicando variabilidade entre os genitores para frequéncia de alelos
favoraveis envolvidos no controle genético destes caracteres. Além disto, efeitos
significativos de capacidade especifica de combinacdo para PROD também foram
observados por Silva et al. (2013). A capacidade especifica de combinacdo indica a
diversidade entre os genitores cruzados para locos com alelos que exibem dominancia
(CRUZ et al., 2014). Com relacdo a6, a variabilidade genética observada entre e
dentro das popula¢gbes também era esperada, em razdo da genealogia das populacdes d
ciclo | de selecéo recorrente (Tabela 3) envolverem genitores do grupo carioca (BRS
Horizonte, CNFC 9466, A805, L1, L2, L3, VC6, BRSMG Madrepérola e BRSMG

Majestoso), preto (BRS Valente, BRS Supremo) e mulatinho (A170 e A525).

Com base no modelo para a obtencdo de BLUPs de progénies oriundas de
diferentes populacdes, ou seja, a partir da estrutura aninhada as 20 populacdes de

origem, observou-se diferentes estimativas de acuracia. Os valores variaram de 0,09 a
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0,86 para ARQ, de 0,31 a 0,81 para PROD e de 0,56 a 0,95 para AG no ambiente do
inverno de 2012 e de 0,11 a 0,80 para ARQ, de 0,08 a 0,84 para PROD e de 0,11 a 0,97
para AG no ambiente da seca de 2014 (Figura 1). Baixa estimativa de acuracia pode ser
devido a baixa magnitude da variabilidade genotipica entre progénies dentro de uma
referida populacdo e a precisdo com que a caracteristica foi avaliada. Cabe ressaltar que
as baixas estimativas de acuracia observadas estdo relacionadas apenas as populacoe
com estimativas nado significativas de variabilidade entre progénies (Figura 1). Este
resultado indica elevada precisdo na avaliacdo dos caracteres ARQ, PROD e AG, cujas
estimativas do coeficiente de variancia residual (CV) foram de 13,85% e 10,07% para
ARQ, 12,79 e 12,95% para PROD e 8,01% e 7,29% para AG, para os ambientes
inverno/2012 e seca/2014, respectivaraeBstes resultados indicam a importancia de

se considerar a estrutura das progénies aninhada as populacées de origem, uma vez que
niveis de variabilidade genotipica muito diferenciados foram observados dentro das
populacdes avaliadas. Caso esta estrutura aninhada ndo fosse adotada, um Unico
componente de variancia seria utilizado para representar a variabilidade entre todas as
progénies, de forma independente das populacdes de origem. Com a estrutura aninhada
as populacdes, o efeito de progénies passa@ddicadoa média de suas respectivas
populacdes de origem (Tabela 3), ponderado pela variabilidade dentro de cada
populacdo e somado ao efeito de populagague permite comparar de forma mais

adequada as progénies oriundas de diferentes populacgdes.

O efeito de populacbes (EP) é dependente da variabilidade entre médias das
diferentes populacdes, cujo efeito foi significativo pelo teste de LRT (Figura 1). As
meédias genotipicas das 20 populacdes referentes aos caracteres ARQ, PROD e AG para

0S respectivos ambientes estdo apresentadas na tabela 7.
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Tabela 7.Médias genotipicas das 20 popula¢gdes do cicla)lr@erentes as progénies
avaliadas nos ambientes do inverno de 2012 (geragje Beca de 2014 (geracaoF

Médias Genotipicas

Populagéo Inverno/2012 Seca/2014

ARQ PROD AG ARQ PROD AG
501 2,32 4634,44 3,67 2,85 4053,74 3,41
502 2,40 4810,45 3,51 2,93 4006,53 3,53
503 2,44 4532,35 3,21 2,79 4191,99 3,15
504 2,33 4495,85 2,53 2,85 4042,19 2,66
505 2,51 4039,75 2,56 3,08 3838,54 2,70
506 2,43 4096,92 2,51 2,85 3962,01 2,97
507 2,44 4347,08 2,48 2,93 3686,04 3,00
508 2,19 4395,64 2,71 2,58 3993,31 2,96
509 2,41 4687,98 3,95 2,81 4306,68 3,61
510 2,52 4496,17 3,90 2,94 3859,66 3,86
511 2,37 4507,21 3,74 3,02 3839,80 3,48
512 2,51 4582,76 4,12 2,96 4014,71 4,05
513 2,20 4218,69 3,77 2,59 3862,55 3,29
514 2,01 3987,60 4,60 2,37 3826,47 4,22
515 2,21 4197,61 4,25 2,89 3825,71 3,81
516 2,38 4811,55 4,47 2,99 4410,31 3,98
517 2,26 4682,57 4,42 2,94 3924,47 4,20
518 2,12 4324,24 4,15 2,60 3819,58 3,60
519 2,34 3811,76 4,05 2,65 3686,82 3,87
520 2,57 4053,89 3,09 3,10 3477,30 2,54

AFSQ: nota de arquitetura de planta; PROD: produtividade de grdos (emkd\fa Nota de aspecto de
graos

Considerando ARQ, as populacdes 514 e 508 apresentaram as menores médias
(plantas mais eretas) e a populacédo 520 as maiores médias (plantas mais prostradas) em
ambos os ambientes considerados. Em relagdo a PROD, destaca-se a populacdo 516,
com rendimento médio de grdos superior a 4400 kb dm ambos os ambientes,
enquanto que as populagdes 519 e 520 ficaram entre as popula¢gdes de desempenho mais
baixo para este caractere, independentemente do ambiente considerado. Ja para AG, a
populacdo 504 destaca-se como uma das trés populagdes de menor média de aspecto de
graos em ambos os experimentos, enquanto que as populagdes 514, 516 e 517 estiveram
sempre entre as populacdes com média mais distante do padrdo comercial de interesse.
Estes desempenhos médios diferenciados das populacdes para ARQ, PROD e AG

também séo evidenciados pela significancia do componente de variancia genotipica (p <
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0,01) entre as meédias das populacdes (EP) para os trés caracteres em ambos ambiente:s

considerados (Figura 1).

Asprogénies avaliadas neste trabalho foram obtidas de 20 diferentes populacdes,
e em suas genealogias constam quatro diferentes genitores (cruzamentos duplos)
Ressalta-se que alguns genitores fazem parte da genealogia de mais de uma populacéo
como pode ser verificado na tabela 3. Em razdo do comportamento diferenciado dos
genitores envolvidos nesses cruzamentos para os caracteres ARQ, PROD e AG, as
médias das populacdes para tais caracteristicas foram bastante \V@redmda 7),
especialmente para PROD e AG, em razao de nao ter ocorrido nenhum tipo de selecao
paraa estes caracteres. Ao contrario, no caso de ARQ, valores mais baixos de média
para a nota de arquitetura de plantas foram observados, em geral, para as populacoes.
Este resultado corrobora aqueles relatados por Anjos (2015), em que progresso genético
para ARQ (4,93%) foi observado comparando as populacfes segregantes dos ciclos C
e C: do programa selecéo de feijdo carioca da UFV, em que a etapa de selegédo de C
baseou-se na selecdo fenotipica de plantas de maior didmetro do hipocétilo (DH).
Segundo Moura et al. (2013), o DH € um dos caracteres determinantes da arquitetura de
plantas pois apresenta elevada associacao de causa e efeito além de sua mensuracao se
precisa e acurada, podendo ser utilizado como caractere auxiliar na selecao indireta de

plantas mais eretas.

A variabilidade dentro das populacdes e o seu desempenho médio sdo os
principais parametros que definem seus potenciais para a pratica de selecdo em um
programa de melhoramento (BERNARDO, 2010). Considerando a variabilidade entre
progénies dentro de populacdes, foi observada maior flutuacdo nas estimativas de
acuracias seletivas para os caracteres AFRROD e menor para AG, comparando as
avaliacOes realizadas nos dois ambientes considerados (Figura 1). Para ARQ e PROD
nao houve superioridade dos valores de acuracia correspondentes de todas populacdes
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avaliadas em um ambiente em relacdo ao outro. Nestes casos, algumas populacdes
apresentaram valores de acuracia superior em um ambiente e inferior em outro e vice-
versa para as demais populagcdes. Ja para AG houve menor variacdo das estimativas de
acuracia entre os ambientes e, de modo geral, as estimativas de acuracia forasn maiore
na seca de 2014. Cabe ressaltar que no inverno de 2012 as progénies avaliadas estavarr
na segunda geracdo de autofecund4€de) e, na seca de 2014 estavam na terceira
geracdo de autofecundag@@4). Assim, os efeitos de ambiente sobre as estimativas de
acuracia seletiva estdo confundidos com o efeito de geracdo. Com o avanco das
geracoes de autofecundacéo, espera-se aumento da variabilidade entre progénies de uma
populacda Com isto, a variacdo dos resultados obtidos com as estimativas de acuracia
para as populacdes nos dois ambientes é indicativo da influéncia do efeito da interacéo

das progénies das diferentes populacées com os ambientes para os caracteres avaliados.

5.2. Andlise conjunta

A andlise conjunta da avaliagcdo das progénies nos ambientes inverno/2012 e
seca/2014 revelou a existéncia de efeitos significativos da interacdo de progénies x
ambientes para os caracteres PROD e AG e de populacdes x ambientes para os trés
caracteres (Tabelg.8
Tabela 8.Resumo das analises conjuntas com valores de deviance e significancia pelo
teste de razdo de verossimilhanca (LRT) referentes a avaliacdo de progénies de feijao

carioca (geracdoes ke B4) quanto aos caracteres nota de arquitetura de plantas (ARQ),
produtividade de graos (PROD) e nota de aspecto de graos (AG)

Efeito? - ARQ - PROD - AG
Deviance LRT Deviance LRT Deviance LRT
Progénies -1442,35 52,90 21792,98 18,15 -487,51 266,73
Progénies x Ambientes -1493,21 2,04 21788,88 14,05 -561,72 192,51
Populacées -1476,69 18,56 21786,47 11,64 -726,97 27,26
Populacdes x Ambiente -1484,20 11,05 21785,46 10,63 -681,52 72,71
Modelo Completo  -1495,25 - 21774,83 - -754,23 -

& Efeito cujo pardmetro foi estabelecido como de valor zero para comparagadonmtalo completo;
"s P >0,05,": P <0,05¢€": P <0,01 pelo teste de razdo de verossimilhanca (LRT).
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Na figura 2 € apresentada a proporcéo da variancia devido a interacdo progénies
X ambientes relativa a variancia entre progénies para cada populacao, considerando o
efeito de progénies aninhado as suas populacdes de origem para o0 modelo de analise
conjunta. Houve variacdo na proporcao relativa (PR) da variancia devido a interacéo
progénies x ambientes considerando as diferentes populacdes. Com base na soma destas
proporcdes relativas da interacdo progénies x ambientes de cada populacéo, observou-se
valores de 7,24 para ARQ, 9,74 para PROD e de 6,15 para AG (Figura 2). Para ARQ, as
progénies das populac¢des 506, 508, 509, 510, 511, 514, 515, 516 e 519 apresentaram
baixa interacdo com os ambientes. No caso de PROD, as progénies que menos
interagiram com os ambientes foram 504, 508, 509, 510, 511, 514, 516, 518 e 519. Ja
para AG, as progénies das populacbes avaliadas interagiram de forma menos
pronunciada com os ambientes, com excecao das populacdes 505, 507, 508, 513, e 520
(Figura 2). Segundo Nicotra et al. (2013), a interacdo dos gendétipos com diferentes
condicBes ambientais pode ser resultante da expressao diferencial dos genes envolvidos
no controle d caracteristica em questao. Com isto, na presenca de interacdo genotipos x
ambientes pode-se observar, megsmogeracdes com maior grau de endogamia, menor
variancia entre progénies, como observado para algumas populaces avaliadas neste
trabalho em relacdo aos caracteres ARQ e PROD (Figura 1), influenciando, como

consequénciagsestimativas de acuracia de uma geracéo para outra.
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Figura 2. Proporgéo relativa da variacdo devida a interagdo progénies x ambientes em
relacdo a variacdo genotipica entre progénies de cada populacdo avaliadas em duas
safras (inverno de 2012 e seca de 2014) e duas geracdes (F2:3 e F2:4, respectivamente)
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5.3. Andlise de fatores e selecao de progénies via indice FAI-BLUP

Na tabela 9 sdo apresentados os autovalores e a variancia acumulada referentes
aos seis componentes principais obtidos da matriz de correlagdo genotipica entre as seis
variaveis, dadas pelos caracteres ARQ, PROD e AG, avaliados nos ambientes do
inverno de 2012 e seca de 2014. Os trés primeiros autovalores explicaram 81,98% da
variancia total entre as progénies. Segundo critério de Kaiser)(1®58 mero de
fatores € definido pelo nUmero de autovalores iguais ou superiores a unidade. Assim,
trés fatores foram utilizados no indice FAI-BLUP visando a selecdo das progénies com

base nas seis variaveis analisadas (Tahela 9

Tabela 9.Autovalores e variancia acumulada explicada pelos componentes principais

Componente Principal Autovalor Variancia acumulada (%)
1 2,12 35,34
2 1,61 62,24
3 1,18 81,98
4 0,54 90,94
5 0,35 96,83
6 0,19 100,00

Os trés fatores apresentaram valores de comunalidade variando de 0,74 a 0,90
(Tabela 10). Na analise de fatores, € pressuposto que a variacdo nos caracteres
considerados € explicada pelos fatores comuns, cuja propor¢cdo € dada pela
comunalidade, e por um fator especifico (CRUZ et al., 2014). Assim, elevada variacdo
entre as progénies baseada nas seis variaveis foi captada pelos trés fatores considerados
de forma que a informacéo sobre a variabilidade das 380 progénies expressa pelas seis
variaveis (ARQ, PROD e AG avaliadas nos dois ambientes) passam a ser descritas por
trés fatores comuns. Estes fatores também captam as covariancias entre as variaveis

originais (CRUZ et al., 2014).
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Tabela 10.Cargas fatoriais e comunalidade para as variaveis arquitetura de plantas
(ARQ), produtividade de gréaos (PROD) e aspecto comercial dos graos (AG) avaliadas
em 380 progénies nos ambientes considerados

Ambiente Variavel 1 Fat;)res 3 Comunalidade
ARQ -0,16 -0,01 -0,87 0,78

Inverno/2012 PROD 0,11 0,82 -0,22 0,74
AG 0,94 0,04 0,15 0,90
ARQ -0,06 0,09 -0,90 0,82

Seca/2014 PROD -0,02 0,87 0,12 0,78
AG 0,94 0,06 0,08 0,90

Com base nas cargas fatoriais finais (Tabela 10), apés rotacdo dos fatores,
observou-se que o fator 1 foi constituido pelas variaveis resultantes da avaliacdo de AG
nos ambientes do inverno de 2012 e seca de 2014. O mesmo ocorreu para os fatores 2 e
3, que foram constituidos pelas variaveis resultantes das avaliacdes dos caracteres
PROD e ARQ, respectivamente. Variaveis agrupadas no mesmo fator apresentam maior
correlacdo entre si do que com variaveis de fatores diferentes (CRUZ et al., 2014,
Rocha et al.,, 2038 Segundo Cruz et al. (2014), as cargas fatoriais resumem a
informacéo de quais varidveis foram as de maior correlacdo com cada fator comum.
Ressalta-se que as cargas fatoriais finais referentes as variaveis resultantes de ARQ,
PROD e AG avaliadas nos dois ambientes, apresentaram o mesmo sinal em cada fator
(Tabela 10). Este resultado indica o potencial dos trés fatores para se praticar selecéo
visando o melhoramento destes caracteres nos ambientes considerados, o que permite,
dessa forma, capitalizar o efeito da interagdo gendtipos x ambientes no processo de

selecgéo.

Visando a selecéo das progénies de maior potencial para a extracédo de linhagens
superiores quanto aos caracteres ARQ, PROD e AG utilizou-se o indice FAI-BLUP
(Rocha et al., 2018) que se baseia na distancia gendétipo-ide6tipo para classificar as
progénies. Os escores fatoriais foram obtidos com base nos trés fatores estabelecidos,

considerando o ide6tipo desejavel tanto para ARQ quanto para PROD e AG ()abela 6
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Algumas progénies selecionadas inicialmente, com base no indice FAI-BLUP,
apresentaam nota deAG superior a 3. No mercado de feijao carioca no Brasil,
caractere AG é de fundamental importancia para a utilizacdo de uma cultivar pelos
agicultores. Isto se deve ao fato dos consumidores requerem graos claros em tons de
bege com listras marrons no tegumento, além de baixa taxa de escurecimento ao longo
do tempo de armazenamento, atributo que é culturalmente associado ao tempo para
cozimento (Silva et al., 2008; Carneiro et al., 2012). Assim, ap0s obtidos os escores
fatoriais foi atribuido valor igual a zero para escores relativos as progénies com média
genotipica d&AG superior a 3,00 em pelo menos um dos ambientes. Posteriormente, as
progénies foram classificadas de acordo com este escore final (EF), selecionando as 38
progénies de maior potencial, independentemente da populacdo de ,origem

considerando uma intensidade de selecdo de 10%.

A restricdo imposta possibilitou a selecdo apenas de progénies com valores de
AG inferiores ou iguais a 3 (Tabela 11), que segundo a escala de notas adaptada de
Ramalho (1998) (tabela 5), corresponde a graos do tipo carioca que apresentam duas
deficiéncias nos atributos relacionados a nota padrdao de interesse (nota 1). Cabe
ressaltar que em funcdo da variacdo dentro das progénies, mesmo em progénies com
média igual a 3 é possivel extrair linhagens com nota de gréo inferior a este valor, ou

seja, com notas mais proxasdo padrao comercial de feijao carioca (nota 1).

Os ganhos genotipicos com a selecdo, em percentagem, das 38 progénies
superiores independentemente da populacdo de origem para os caracteres ARQ, PROD
e AG, apOs a restricdo para Agscalculados considerando as médias genotipicas na

geracao k4 como referéncia, sdo apresentados na tabela 11.
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Tabela 11. Médias fenotipicas ajustadas e populacdes de origem (Pop) das 38 progénies
selecionadas (Prog) pelo indice FAI-BLUP visando a extracdo de linhagens saperiore
estimativas de ganho de sele¢cédo por progénie para os caracteres arquiteumtasl€ARQ),
produtividade de grdos (PROD) e aspecto dos graos (AG) do tipo carioca

Médias fenotipicas ajustadas

GS (%)°
Ordem! Pop Prog ARQ PROD AG
AMB12 AMB23 AMB1 AMB2 AMB1 AMB2 ARQ PROD AG
1 508 147 1618 2,06Db 4549,20 a 4358,97 a 3,00a 3,00a -19,3 53 -14,0
2 504 71 151b 265b 4804,59 a 3802,85 a 225a 2,75a -4,4 3,0 -205
3 503 53 196b 291b 4305,06 a 5286,23 a 2,50a 3,00a 1,2 20,2 -12,3
4 508 144 1,99b 2560b 4487,16 a 4550,85 a 2,75a 3,00a -8,8 8,7 -14,0
5 504 75 2,43 2,58 b 4841,64 a 4154,33 a 1,50 1,50 a -5,6 3,1 -52,0
6 504 64 2,20b 2,07b 4390,94 a 4108,70 a 3,00a 2,50a -17,4 3,1 -26,6
7 508 145 2,10b 3,00b 5531,61 a 4348,86 a 2,00a 3,00a -0,7 6,1 -14,1
8 508 149 1,96b 2,67b 4065,06 a 4385,86 a 225a 2,75a -7,6 58 -16,4
9 508 148 1,71b 1,88b 4185,33 a 3557,07 a 250a 2,75a -23,1 41 -16,3
10 503 48 2,98 2,46 b 5365,96 a 4997,54 a 250a 2,75a -7,3 17,7 -18,6
11 508 151 2,46 2,89b 4743,89 a 4647,04 a 2,00a 2,75a -2,5 9,6 -16,4
12 504 62 157b 3,47 5143,11 a 4509,87 a 1,50a 1,75 15,0 32 -456
13 504 61 2,24b 261b 4559,87 a 4220,27 a 2,25a 2,25 -5,4 3,2 -32,9
14 508 150 2,49 2,24 b 4605,77 a 4180,51 a 2,75a 2,75a -15,7 33 -164
15 508 134 2,15b 3,02b 4748,95 a 4233,80 a 225a 2,75a -0,6 52 -16,4
16 503 51 2,08b 237b 4171,72 a 413753 a 3,00a 3,00a -10,1 6,2 -125
17 501 12 2,38 2,89b 6041,71 a 4204,13 a 225a 3,00a 0,6 3,7 -12.2
18 508 152 2,41 250b 4301,21 a 4077,89 a 250a 2,75a -10,7 26 -16,3
19 508 139 2,26b 2,60b 4380,96 a 3888,69 a 250a 2,75a -8,7 1,5 -16,4
20 504 72 2,24b 3,01b 4688,07 a 4232,80 a 2,25a 1,75 4,1 3,2 -45,5
21 508 136 2,21b 2,71b 4774,54 a 3895,78 a 250a 2,75a -6,2 0,3 -16,3
22 503 45 2,06b 3,02b 4861,70 a 4334,75 a 2,75a 3,00a 2,7 8,5 -12,6
23 501 1 2,18b 3,08b 4154,00 a 4302,08 a 2,25a 2,25 1,0 3,9 -32,9
24 503 44 2,62 2,57b 5178,37 a 3741,34 a 2,25a 2,50a -6,5 0,7 -25,0
25 506 104 2,53 3,05b 4660,61 a 4919,01 a 225a 2,75a 1,0 11,6 -14.4
26 501 4 2,43 2,67b 5302,32 a 4171,46 a 3,00a 2,75a 0,2 3,6 -19,4
27 504 70 2,29 2,89b 4574,71 a 4566,00 a 250a 250a 2,5 33 -26,7
28 501 13 2,18b 2,77b 4322,99 a 3733,23 a 225a 2,75a 0,5 2,7 -19.3
29 506 110 1,99b 2,82b 4181,16 a 4724,77 a 250a 3,00a 0,7 9,2 -14,2
30 501 8 2,00b 2,83b 4290,42 a 3692,64 a 250a 3,00a 0,5 2,7 -12,4
31 508 137 2,51 2,36 b 3944,17 a 3691,09 a 250a 3,00a -140 -18 -14,1
32 504 60 2,76 2,62b 4355,12 a 3768,28 a 2,00a 3,00a -5,3 30 -14.2
33 503 46 2,74 292b 4652,31 a 4411,60 a 250a 3,00a 0,7 10,0 -124
34 504 74 2,40 2,84 b 4432,87 a 4013,67 a 250a 3,00a 0,1 3,1 -14,3
35 501 10 2,79 2,89b 4912,72 a 4013,43 a 3,00a 2,50a 0,7 32 -26,2
36 502 25 2,77 3,17b 4837,13 a 3547,93 a 250a 250a 3,7 1,2 -25,6
37 505 95 1,97b 2,74b 3970,79 a 4473,69 a 250a 3,00a 3,4 1,9 -152
38 508 146 2,83 2,95b 4894,10 a 4230,15 a 2,75a 3,00a -1,5 40 -140
Pérola 2,68 3,01 5086,85 a 4088,43 a 225a 3,00a - - -
A525 1,32b 256b 292455 3669,33 5,00 5,00 - - -
GS médio (%) - - - - - - 38 48 -201

L Ordem de classificacéo das progénies selecionadas pelo indice FAI-BLUP.

23 AMB1 e AMB2 correspondem aos ambientes da inverno de 2012 (gefag9e da seca de 2014 (geracaa)F
respectivamente.

4 Médias seguidas pela mesma letra na coluna nédo diferem dauigistepadrédo para a variavel em questéo (A525
para ARQ1 e ARQ2 ou Pérola para PROD1, PROD2, AG1 e AG2), pelo td3tmdett a 5% de probabilidade.

5 Ganhos de selegdo calculados com base nas médias genotipicag@aiepem relagdo a média genotipica de
todas as 380 progénies, considerando a geragao F

Progénies destacadas em negrito apresentaram valores de ganhlegabe ree sentido favoravel para todas as
caracteristicas avaliadas.
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Na geracao £z a variancia genotipica entre progénies € distiibeih 1,5 624 +
0,1875 o°p (CRUZ et al., 2014). No entanto, devido a auséncia de informac&o referente
a variacdo dentro das progénies, ndo foi possivel isolar a fracdo aditiva da variancia
genotipica entre as progénies. Assim, as predicbes de ganhos com a selecdo de cada
progénie foram estimadasn nivel genotipico. Os valores de ganhos preditos variaram
de -23,1 a 15,0% para ARQ, -4,1 a 20,2% para PROD e entree-822% para AG.
Das 38 progénies selecionadas, 19 (em destaque na tabela 11) apresentaram valores de
ganhos de selecdo no sentido favoravel para as trés caracteristicas avaliadas (ARQ (-),
PROD (+), AG (-)). Estes resultados indicam que as 19 progénies apresentam potencial
para a extracdo de linhagens que sejam superiores em desempenho para ARQ, PROD e
AG. Considerando cada caracteristica, destacam-se as progénies 147 e 148 para ARQ,
53 e 48 para PROD e 75, 62 e 72 para AG, por apresentarem estimativas de ganho mais
favoraveis a selecdo, visando a extracdo de linhagens superiores (Tabela 11). Este
resultado indica a necessidade de recombinacéo para dar continuidade ao programa de

selecdo recorrente.

As progénies selecionadas séo oriundas de sete diferentes populacées, sendo que
as populacbes 508 e 504 foram as populacdes que apresentaram maior contribuicao,
com 13 e 9 progénies selecionadas, respectivamente (Tabela 11). As populacdes 501 e
503 contribuiram com 6 progénies selecionadas cada uma. Este resultad indica
desempenho genotipico médio superior destas populacdes para os caraaietss av
(ARQ, PROD e AG) e para os ambientes considerados. Isto indica que estas populacbes
apresentam maior frequéncia de alelos favoraveis para os caracteres ARQ, PROD e AG
simultaneamente, nesse estagio do programa de selecéo recorrente (Ciclo 1). Outras
populacdes que contribuiram com progénies selecionadas pelo indice FAI-BLUP foram

506 com duas progénies e 502 e 505, nas quais apenas uma progénie foi selecionada.
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Ainda na tabela 11, foi possivel observar que 20 das 38 progénies selecionadas
como auxilio do indice FAI-BLUP apresentaram médias fenotipicas de ARQ que né&o
diferiram da testemunha A525 de porte ereto e médias fenotipicas de PROD e AG que
nao diferiram da testemunha Pérola nos ambientes considerados, pelo teste de Dunnett a
5% de probabilidade. Outras trés progénies (1, 61 e 72), além de apresentarem
desempenhos semelhantes a estes para ARQ e PROD, foram superiores a cultivar Pérola
em relacdo a caracteristica AG, na seca de 2014. Estes resultados reforcam o potencial
gue as progénies selecionadas apresentam para a extracdo de linhagens que sejam

superiores em desempenho para ARQ, PROD e AG.

5.4. Diversidade genética entre as progénies selecionadas

A estimativa do coeficiente de correlacdo entre as duas matrizes de distancia
euclidiana padronizada entre as 38 progénies selecionadas com relacdo aos caracteres
ARQ, PROD e AG, referentes a cada ambiente (inverno/2012 e seca/2014), nao foi
significativa pelo teste de Mantel a 1% de probabilidade. Este fato indica diferenca na
diversidade genotipica manifestada entre as progénies nos ambientes considerados. Nos
agrupamentos de Tocher obtidos com base nessas mesmas matrizes (Tabela 12), nimero
diferenciado de grupos também foram observados em cada ambiente, sendo 4 grupos no
inverno de 2012 e 8 grupos na seca de 2014. Estes resultados corroboram a existéncia
de diferentes niveis de diversidade genotipica entre as progénies de acordo com o
ambiente em que as progénies foram avaliadas, resultante da interacdo genotipos X
ambientes (G x A). Em termos genéticos, a interagdo G x A se deve a expressao

diferencial de genes com a mudanca do ambiente (Nicotra et al., 2013).
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Tabela 12. Agrupamento de Tocher para as progénies selecionadas visando a extracdo de linhagens consuzssenédias
genotipicas para as variaveis nota de arquitetura de plantas (ARQ), producdo de grdos (PROD) e nota de gsyes (AG) nos
ambientes do inverno de 2012 (geracée) E seca de 2014 (geracaoF

Inverno /2012 Seca/ 2014
Grupo nt Progénies Grupo n Progénies
503 53,501_8, 508 139, 508_152, 504_70
508_136, 504_74, 501_13, 504_61,504_72 501 4,501 _13,504_74,508_146, 508 134, 501
508 134,501 1,508 137,508 150, 506_10 - - = — - e
1 33 508 151, 506_110, 508_149, 508_144, 503 ¢ 1 19 501_8, 508_145, 505_95, 504_60, 504_71, 508_1
= e ~a - — 508 149, 508_139, 501_10, 508_152, 503 44, 504

504_64, 502_25, 508_146, 503_51, 503_46
508_148, 505_95, 504_60, 503_44, 508 _14¢
504_71, 508_147, 501_10

502_25

506_110, 503_46, 503_45, 506_104, 508_151,

2 2 504_75, 504_62 2 7 508 144, 503 51
3 2 503_48, 501_4 3 3 508_147, 508_150 , 504_64
4 1 501_12 4 2 504_61, 501_1

5 2 508_148, 508_137

6 2 503_53, 503_48

7 2 504_62, 504_72

8 1 504_75

In = nimero de progénies integrantes de cada grupo
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Portarto, destaca-se a necessidade de se capitalizar os efeitos desta interacao G x
A nos procedimentos de selecdo em programas de melhoramento do feijoeiro, a fim de
produzir linhagens superiores e com maior adaptabilidade. Vale lembrar que as
progénies avaliadas encontravam-se na segungd é-terceira (k4) geracdo de
autofecundacéo no inverno de 2012 e na seca de 2014, respectivamente. Assim, parte da
diferenca de variabilidade expressa em funcdo dos ambientes em que as progénies
foram avaliadas é devido ao efeito da endogamia, mas cabe ressaltar que o indice FAI-
BLUP capta tanto este efeito como os de interacdo G x A, pois foram estimadas as
médias BLUP de progénies para cada ambiente e caracteristica, as quais foram

consideradas no indice FAI-BLUP como novas variaveis.

Com a obtencédo de médias BLUP a partir do efeito de progénies aninhado as
populacdes de origem e a utilizacdo do indice FAI-BLUP foi possivel selecionar
progénies de maior niumero de populacées, devido ao efeito significativo de populacdes
(Figura 1), ou seja, elevada variabilidade entre as populacdes. Com isto, espera-se que a
selecdo tenha contemplado progénies menos aparentadas ou com maior variabilidade
entre elas, o0 que aumenta a chance de sucesso de algumas linhagens extraidas dessa

progénies apresentan maior adaptabilidade quando avaliadas em outros ambientes.

A diversidade entre as progénies selecionadas para os caracteres ARQ, PROD e

AG, em cada um dos ambientes considerados, pode ser visualizada por meio dos biplots
das analises de componentes principais (Figura 3). O comprimento das setas indica a
importancia relativa das caracteristicas na discriminacdo das progénies captada pelos
dois componentes principais, dada pela carga fatorial de cada variavel nos componentes
e estimada pela correlacao entre a variavel e cada um dos componentes. No ambiente do
inverno de 2012 houve maior importancia de AG na discriminacdo das progénies
comparada a ARQ e PROD, enquanto que no ambiente da seca de 2014 as trés
caracteristicas contribuiram de forma semelhante (Figura 3
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Figura 3. Biplot da analise de componentes principais correspondente a diversidade
genética das 38 progénies selecionadas pelo indice FAI-BLUP com potencial para a
extracao de linhagens superiores quanto as caracteristicas nota de arquitetura de plantas
(ARQ), produtividade de grdos (PROD) e nota de aspecto comercial dos graos (AG) nos
ambientes do inverno de 2012 e da seca de 2014. A numeracdo de 1 a 38 no grafico
corresponde a ordem de classificacdo das progénies dada pelo indice FAI-BLUP, como
pode ser visto na tabela 11.

O angulo formado entre as setas indica o coeficiente de correlacdo entre cada par
de caracteres, em que o0 cosseno deste angulo corresponde ao coeficiente de correlagéo
(cos @ =1; cos 90 =0 e cos 180= -1) (Figura 3). Desta forma, para o ambiente do
inverno de 2012, entre 38 progénies selecionadas, foram obtidos valores de correlacdes
iguais a 0,26 (cos 74,93entre ARQ e PROD, 0,07 entre ARQ e AG (cos 89,89
0,03 (cos 91,72 entre PROD e AG. No ambiente da seca de 2014, as correlacdes foram
de 0,23 (cos 76,PDentre ARQ e PROD, -0,28 entre ARQ e AG (cos 8%,890,21
entre PROD e AG (Figura 3). De maneira geral, as estimativas do coeficiente de

correlacdo entre os caracteres ARQ, PROD e AG foram de baixa magnitude (Figura 3).

As setas apresentadas nos graficos biplot estdo direcionadas sempre no sentido
do maior valor de suas respectivas caracteristicas. Assim, progénies posicionadas no
sentido da seta de PROD e contrarios as setas de ARQ e AG se destacam quanto a esse:

caracteres, uma vez que menores valores ARQAEdestao associados a plantas mais
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eretas e de melhor aspecto de gréos, respectivamente. Assim, é possivel observar que as
progénies selecionadas apresentam deficiéncias em um ou mais dos caracteres ARQ,
PROD e AG, o que também pode ser verificado a partir das predi¢cdes de ganho (Tabela
11). Estes resultados ressaltam que o intercruzamento de progénies das populacdes do
ciclo | podem elevar o potencial destas popula¢des visando a extracdo de linhagens
superiores, para as caracteristicas ARQ, PROD e AG simultaneamente, no ciclo

seguinte.

6. CONCLUSOES

- O modelo de estrutura aninhada de progénies as populacdes de origem
mostrou-se importante na predicdo dos valores genotipicos para uso na selecdo d
progénies oriundas de diferentes populacdes.

- A utilizacéo do indice FAI-BLUP permitiu a selecdo de progénies com elevado
potencial para a extracdo de linhagens superiores quanto a arquitetura de plantas, a
produtividade de grdos e o aspecto de graos do tipo carioca. O indice também se
mostrou promissor em capitalizar os efeitos da interacdo GxA, aumentando as chances
de obter linhagens com adaptabilidade quando testadas em diferentes condicdes

ambientais.
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CAPITULO Il

OTIMIZAGAO DA ETAPA DE RECOMBINAGCAO DE PROGENIES EM
PROGRAMAS DE SELECAO RECORRENTE NO MELHORAMENTO DO
FEIJOEIRO



1. RESUMO

Populacdes segregantes com desempenho favoravel e alta variabilidade genética para os
caracteres de interesse aumentam as chances de sucesso da selecdo em programas o
melhoramento. Na obtencdo destas populagfes, a orientagdo dos cruzamentos é etapa
crucial, de forma que o objetivo deste trabalho foi propor uma estratégia de orientacéo
dos cruzamentos visando otimizar a etapa de recombinacdo em programa de selecéo
recorrente de feijoeiro da UFV. Neste sentido, 19 progénies de cada uma das 20
populacdes do ciclo | do programa de selecéo recorrente de feijao carioca da UFV
foram avaliadas nas geragbess € B4, nos ambientes do inverno de 2012 e seca de
2014, respectivamente. Os caracteres avaliados foram: arquitetura de plantas (ARQ),
produtividade (PROD) e aspecto comercial dos grdos do tipo carioca (AG).
Inicialmente, foram obtidas as médias BLUPs a partir de uma estrutura aninhada de
progénies as populagbes de origem. Estas médias foram utilizadas na selecdo da
progénie de maior potencial em cada uma das 20 populacfes, com base no indice FAI-
BLUP, considerando cada caracteristica avaliada em ambiente diferente como novas
variaveis. Como critério para a definicdo dos cruzamentos entre as progénies
selecionadas, visando a etapa de recombinacdo, priorizou-se tanto a variabilidade
quanto o desempenho médio predito das populagbes. Em apenas 14 das 190
combinacdes possiveis foram atendidos os critérios de auséncia de genitores em comum
e ganho no sentido favoravel para todas as variaveis. Ainda assim, a metodologia
proposta resultou na orientagdo de mais cruzamentos com auséncia de genitores comuns
em sua genealogia e com ganhos favoraveis para a maioria das variaveis consideradas
gquando comparada a estrutura de cruzamentos pré-determinada, frequentemente
utilizada em programas de selec¢éo recorrente de feijoeiro. Também se observou que,
pela nova proposta, foram recomendadas combinacdes entre progénies que apresentam
diversidade genética para os caracteres e ambientes considerados. Assim, a metodologia
proposta possui potencial para otimizar a etapa de orientacdo dos cruzamentes na fas
recombinacdo de programas de selecdo recorrente do feijoeiro, bem como de outras

espécies de plantas autbgamas.

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris L., orientacdo de cruzamentos, ganhos genéticos
preditos, indice FAI-BLUP.
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2. ABSTRACT

Segregating populations with favorable performance and high genetic variability for
traits of interest increase the probability to succeed in selection in plant breeding.
Crossing orientation is a crucial step to obtain these populations and the objective of
this study was to propose a strategy for crossing orientation in order to optimize the
recombination stage in a common bean recurrent selection program from UFV.
Therefore, 19 progenies from each of the 20 populations from the first cycle of the
carioca-type common bean recurrent selection program from UFV were evaluated in the
F2.3 and B4 generations, in winter of 2012 and drought of 2014, respectively. The
following traits were evaluated: plant architecture (ARQ), grain yield (PROD) and
appearance of carioca-type grains (AG). Initially, BLUP means were obtained from a
nested structure of progenies within populations. These means were used to select the
progeny of greatest potential in each of the 20 populations, based on FAI-BLUP index,
considering each trait evaluated in each one of the environments as new variables. The
criteria utilized to establish each combination among two selected progenies prioritized
both genetic variability and the mean predicted performance of populations. Only 14
out of the 190 possible combinations matched both criteria of absence of common
parents in genealogy and genetic gains with favorable direction for all variables.
Nevertheless, the proposed methodology resulted in the orientation of more crossings
with absence of common parents in their genealogy and with favorable gains for most
of the considered variables, when it was compared to the pre-determined crossing
structure frequently used in common bean recurrent selection programs. It was also
observed genetic diversity among the participating progenies in the proposed
combinations. Therefore, the proposed methodology is promising in order to optimize
crossing orientation in recombination stage of recurrent selection programs of common

bean, as well as of other autogamous species.

Keywords: Phaseolus vulgaris L., crossing orientation, predicted genetic gain, FAI-
BLUP index.
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3. INTRODUCAO

Embora desenvolvida, a principio, para o melhoramento de espécies alégamas
(JENKINS, 1940; HULL, 1945; COMSTOCK et al., 1949), a selecao recorrente tem
sido aplicada com sucesso no melhoramento de espécies autbgamas, como 0 trigo
(MACHADO et al., 2010; P et al., 2014), arroz (MORAIS JUNIOR et al. 2015 e 2017,
ZHANG et al., 2014) e soja (POSADAS et al., 2014). No caso do feijoeiro, progresso
genético para diversos caracteres de importancia para o melhoramento da cultura
também tem sido observado com a utilizacdo dessa estratégia (RAMALHO, ABREU e
SANTOS, 2005; ARANTES, ABREU e RAMALHO, 2010; MENEZES JUNIOR et al.,

2013; ALVES et al., 2015).

Em sintese, a selecdo recorrente constitui-se de uma técnica ciclica que
compreende as fases de obtencdo e avaliacdo de plantas individuais ou progénies, a
selecdo daquelas superiores e a sua recombinacao para gerar a populacdo segregante d
ciclo seguinte. Dessa forma, o melhoramento de cada populacdo se dé a cada ciclo, por
meio do aumento da frequéncia de alelos favoraveis para os caracteres de interesse,
sendo uma técnica especialmente Util no melhoramento de caracteres quantitativos
(BERNARDO, 2010; RAMALHO et al., 2012; BOREM e MIRANDA, 2013). Devido a
natureza poligénica desses caracteres e por sua expressao sofrer grande influéncia do
ambiente € necessario, em muitos casos, avaliar as progénies em diferentes condi¢des
ambientais, visando obter estimativas mais acuradas dos valores genotipicos (VELLO e
NAZATO, 2017). Além disso, a avaliacdo das progénies em diferentes ambientes
permite capitalizar o efeito da interacdo genoétipos x ambientes, visando o

desenvolvimento de linhagens com ampla adaptabilidade.

Diante do interesse em combinar alelos de diferentes genitores em programas de

selecdo recorrente, Ramalho et al. (2012) recomendam, a cada ciclo, realizar
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hibridacdes direcionadas, bem como o processo de selecdo de forma sim@tnea.
autores citam como metodologia, para realizar as hibridacdes, a estratégia de
recombinacdo proposta por Bearzoti (1997). Neste caso, 20 pais, linhagens ou
progénies, cruzados cada um com dois outros em esquema de dialelo circulante,
produzem 20 populacfes base, as quais constituem o ciclo zgrdo(frograma de
selecdo recorrente. Para caracteres quantitativos, neste ciclo e nos subsequentes, €&
selecionada a melhor progénie de cada populacdo. Estasceétbinadas de forma
pré-determinada seguindo a estrutura de recombinacdo de um dialelo circulante em que
cada progénie cruza com duas outras. A estratégia de recombinacdo proposta por
Bearzoti (1997) garante que, inicialmente, ndo se repita pais em cruzamentos e que com
o avanco dos ciclos haja aumento do numero de genitores com representatividade

genética nas populacdes (Ramalho et al.,2012).

A estrutura de cruzamentos pré-determinada proposta por Bearzoti (1997)
apresenta o inconveniente de direcionar os cruzamentos considerando apenas nao repetir
genitores nas combinacdes, em especial, nos primeiros ciclos. Esta estratégia prioriza a
variabilidade nas 20 populacbes obtidas a cada ciclo, contudo ndo considera o
desempenho médio das populagbes oriundas da recombinacdo para os diferentes
caracteres de interesse. Assim, 0 objetivo deste trabalho foi propor uma estratégia de
orientacdo dos cruzamentos, visando otimizar a recombinagcdo, para programas de

selecao recorrente no melhoramento do feijoeiro.
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4. MATERIAL E METODOS

Para orientar os cruzamentos, foram utilizadas as médias BLUPs de 380
progénies k3 e k4 avaliadas nos ambientes do inverno de 2012 e da seca de 2014,
respectivamente, sendo 19 progénies de cada uma das 20 poputagbescio | de
um programa de selecao recorrente, visando o melhoramento do porte em feijao do tipo

carioca (Tabela 13).

Os procedimentos experimentais, assim como a modelagem estatistica para a
estimacdo dos efeitos aninhados de progénies foram descritos no capitulo I. Os
caracteres avaliad@snm nivel de parcela foram arquitetura de plantas (ARQ), por meio
de uma escala de notas (Tabela 4), produtividade de grdos (PROD) etekgdp@cto

comercial dos gréos do tipo carioddy), também por uma escala de notas (Tabela 5).

Tabela 13.Genealogia das 20 populacbes segregantes do cicl) dd@rograma de
selecéo recorrente de feijao carioca da UFV (adaptado de POERSCH, 2013)

Populagéo Genealogia
501 BRS Valente / BRSMG Madrepérola // BRS Horizonte / L1t
502 BRS Supremo / L22 // BRS Horizonte / L33
503 BRS Supremo / L3 // CNFC 9466 06
504 BRS Horizonte / VC6 // CNFC 9466 / BRSMG Madrepérola
505 BRS Horizonte / BRSMG Madrepérola // A805 / BRSMG Majestos
506 BRS Horizonte / L1 // A805 / BRSMG Madrepérola
507 BRS Horizonte / L3 // A805 / L2
508 CNFC 9466 / VC6 // A805 / L3
509 CNFC 9466 / BRSMG Madrepérola // A170 / VC6
510 A805 / BRSMG Majestoso // A170 / BRSMG Madrepérola
511 A805 / BRSMG Madrepérola // A170/ L2
512 A805/L2// A170/L3
513 A805 /L3 /I A525 /| BRSMG Majestoso
514 A170/VC6 /I A525/ L1
515 A170 / BRSMG Madrepérola // A525 / L2
516 A170/ L2 /I BRS Valente /| BRSMG Madrepérola
517 A170/L3// BRS Supremo /L2
518 A525 /| BRSMG Majestoso // BRS Supremo / L3
519 A525 /L1 // BRS Horizonte / VC6
520 A525 /L2 // BRS Horizonte / BRSMG Madrepérola

1L1: Linhagem proveniente do cruzamento UTF 0013 / Ruda-R
21.2: Linhagem proveniente do cruzamento GEN 12-2 / Ruda-R
313: Linhagem proveniente do cruzamento CNFC 9437 / Ruda-R
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Apos a estimacdo das médias BLUP, foi utilizado o indice FAI-BLUP (Rocha et
al., 2018) para selecionar a progénie de maior potencial para cada uma das 20
populacdes, considerando a distancia gendtipo - idedtipo. Os escores do indice FAI-
BLUP foram obtidos com base nos mesmos ideotipos definidos no capitulo | (tabela 6),
visando identificar as progénies com comportamento mais proximo do interesse para 0s

caracteres avaliados em cada um dos ambientes.

As 20 progénies de maior potencial selecionadas, sendo uma de cada populacéo,
foram, inicialmente, utilizadas para a recombinacéo visando a obtencao das populacdes
segregantes do ciclo [IC2) do programa de selegédo recorrente de feijdo carioca. A
metodologia proposta visou a orientacdo dos cruzamentos entre as 20 progénies, em que
cada progénie sera recombinada, a principio, com duas outras, resultando em 20
populacdes do ciclo £LEsta metodologia foi baseada na filosofia da maximizagéo da
frequéncia de alelos favoraveis para as 20 populacdes, ou seja, maximizar a predicdo de
ganho com a selecdo em sentido favoravel considerando, simultaneamente, para os trés
caracteres (ARQ (-), PROD (+) e AG (-)) nos dois ambientes considerados. Ainda, com
o0 intuito de capitalizar a interacdo progénies x ambientes, foi considerado o
desempenho das progénies para as variaveis em cada ambiente de forma individual.
Para tanto, as avaliacdes de cada caracteristica em diferentes ambientes foram tratadas
como novas variaveis e utilizadas na determinacéo dos ideotipos (Tabela 6) do indice

FAI-BLUP.

Neste sentido, foram preditos os ganhos com a selecdo da melhor familia de
cada populacédo em relacédo a meédia de todas as progénies avaliadas para cada variavel,

conforme a expressao seguir:

X -X
GS, (%) =~ x10(

.V
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Em que GS, (%) € o ganho de selecao da melhor progénie i da populagao j para a

varidvel y X, é a média BLUP da melhor progénie i da populacéo j para a varjavel v

ijv

X , é amédia BLUP geral de todas 380 progénies para a variavel v.

Visando otimizar a recombinacdo, a orientacdo dos cruzamentos foi feita de
forma a evitar combina¢des que apresentavam genitores em comum além de maximizar
o ganho predito no sentido favoravel para cada variavel. Também se utilizou o ranking
das 20 progénies quanto as suas frequéncias de alelos favoraveis para os caracteres

ARQ, PROD e AG no processo de otimizacdo da recombinacao.

Assim, com a finalidade de ranquear as 20 progénies quanto as suas frequéncias
de alelos favoraveis, foi obtida a capacidade combinatéria das progénies pela predicao
de ganho para as 190 possiveis combinacfes hibridas ([20 x (20 - 1)] / 2) entre as
melhores progénies de cada populagéo, ou seja, envolvendo o cruzamento biparental
entre progénies selecionadas. O ganho predito para cada combinacdo foi dado pela
média aritmética dos ganhos associados a selecdo de cada progénie das populacdes (j €
j) envolvidas no cruzamento, conforme a equacao a seguir:

GS, +GS,
GSyp = 5 paraj #j.

Em que: G§

Uk}

€ 0 ganho predito associado a variavel v, em percentagem, para a
combinagdo entre a melhor progénie das populacdes j&5, € o ganho de selegao
em percentagem, da melhor progénie i da populagao j para a variavely, & o

ganho de selecdo, em percentagem, da melhor progénie i da populacaa ygareel

V.

Com base nos resultados obtidos na equacédo anterior, foi possivel predizer, para

cada variavel, a capacidade combinatéria ou valor de combinacdo (VC) de cada
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populacao, representada nos cruzamentos pela sua melhor progénie, de acordo com a
selecdo pelo indice FAI-BLUP. O valor de combinagédo de uma populagag) j&\&aC

capacidade média da sua melhor progénie promover ganhos de selecdo preditos mais
elevados e no sentido favoravel do caractere quando cruzada com a melhor progénie das

demais populacdes. Desta forma, foi utilizada a seguinte equacéo para obter os valores

de VG:
20
Z; GSy g
— = .
VC(V)j_1—9 paraj#j'.
Em que:VC,; corresponde ao valor de combinacao de uma populacéo j considerando

uma variavel viGS,,, € o ganho predito associado a variavel v, em percentagem, para

Vixj
a combinagao entre a melhor progénie das populacdesje J'.

As populacdes foram classificadas de forma univariada quanto a média das
estimativas de VC nos dois ambientes considerados. Posteriormente, a soma dos
rankings relativos a cada variavel foi utilizada para classificar as populacdes de forma
multicaracteristica quanto ao seu VC. Esta informacéo foi utilizada para definir a ordem
de prioridade das progénies no estabelecimento dos cruzamentos. Com isso, as
populacdes de maior potencial em termos de frequéncia de alelos favoraveis foram
priorizadas e 0s cruzamentos nos quais elas estavam envolvidas foram estabelecidos
primeiramente, com as orientacbes dos cruzamentos subsequentes seguindo a ordem

decrescente de VC.

Com o intuito de diminuir a participacédo de progénies de populacdes com baixa
frequéncia de alelos favoraveis para os caracteres de interesse na recombinacao,
populacdes de baixo potencial combinatério ou VC participaram de apenas um
cruzamento ou ndo foram utilizadas na recombinacdo. Ja aquelas populacdes de maior

valor de combinacéo, as quais também apresentaram maior potencial para a extracao de
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linhagens superiores (capitulo 1), foram utilizadas em mais de dois cruzamentos, porém,
utilizando também a segunda melhor progénie destas populacdes, segundo o indice

FAI-BLUP.

A estratégia proposta de orientacdo dos cruzamentos foi comparada a aquela
normalmente utilizada em programas de selecdo recorrente do feijoeiro, cujos
cruzamentos seguem a estrutura pré-determinada adaptada de Bearzoti (1997). Como
critérios de comparacao, foram utilizados o niumero de genitores comuns envolvidos
(NGC) e o numero de variaveis com ganho em sentido indesejavel (VGI) nos

cruzamentos adotados nas duas estratégias.

A diversidade entre as progénies envolvidas nos cruzamentos recomendados
pela nova proposta, relativa aos caracteres ARQ, PROD e AG, foi quantificada em cada
um dos ambientes testados, utilizando técnica de componentes principais (PEARSON,
1901). Este procedimento foi realizado com o auxilio do software R por meio do

comando princomp do pacote st&8JORE TEAM, 2013.

5. RESULTADOS E DISCUSSAO

5.1. Selecéo da progénie de maior potencial genético em cada populacéo utilizando

o indice FAI-BLUP

Na tabela 14 sdo apresentadas as meédias genotipicas agrupadas pelo método de
otimizacao de Tocher e as predicbes de ganho de selecéo de cada progéniegdselecion
em cada populacdo com o uso do indice FAI-BLUP, quanto aos caracteres ARQ, PROD

e AG avaliados nos ambientes inverno de 2012 e seca de 2014.

Para a caracteristica ARQ, destacam-se as progénies oriundas das populacdes
518 e 514, por pertencerem ao grupo de menores notas nos ambientes inverno de 2012 e
seca de 2014, respectivamente. Com relacdo a PROD, no ambiente do inverno de 2012

destacam-se as progénies das populacdes 501 e 509, que foram alocadas no grupo de
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média superior a 5500 kg -haenquanto no ambiente da seca de 2014, o destaque foi
para a progénie selecionada na populacédo 517, com média genotipica acima de 4900 kg
hatl. Para AG, no ambiente do inverno de 2012 o grupo de menor média de notas foi
formado pelas progénies oriundas das populacdes 501, 502, 504, 505, 506, 507, 508, e
520. No ambiente da seca de 2014, no entanto, apenas dois grupos para AG foram
formados, sendo que o de maior média (média desfavoravel) foi constituido apenas da
progénie proveniente da populacdo 517 (Tabela 14). As magnitudes das predi¢cdes de
ganho com a selecdo da melhor progénie de cada populacdo refletem o desempenho
médio dessas progénies para cada variavel considerada. Essa associacao direta se deve

ao fato de que as predi¢cdes de ganho foram feitas a partir das médias BLUPs.

Em geral, as progénies selecionadas apresentam maior potencial, ou notas
menores, para ARQ comparado a AG. Ressalta-se que na obtencdo da dekieC
programa de selecao recorrente foi realizada selecdo apenas para a caradfe@stica
de forma indireta pelo diametro do hipocatilo, tendo sido obtido progresso genético para

ARQ (ANJOS, 2015).

Considerando as predigcdes de ganho para as progénies selecionadas de cada
populacdo, observou-se desempenhos variados das progénies ARQ, PROD e AG nos
ambientes inverno de 2012 e seca de 2014 (Tabela 14). Esses resultados indicam que 0s
alelos favoraveis paras caracteres ainda se encontram em diferentes progénies, pois
nao se tem para progénie (s) com predicdo de ganho max@mosentido favoravel
para todos os caracteres e ambientes considerados. Assim, a recombinacgée entre
progénies de forma orientada é fundamental para piramidar os alelos favoraveis para os
caracteres ARQ, PROD e AG nas populacdes melhoradas do ciclo subsequente de
selecéo recorrente, visto que aumentara o potencial destas populacdes para a extracao de

linhagens superiores para os caracteres de interesse.
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Tabela 14.Médias genotipicas e ganho com a selecéo predito (GS%), em relacdo a média geaalvpadaeis nota de arquitetura de
plantas (ARQ), produtividade em kg héPROD) e nota de aspecto de grdos (AG) avaliadas nos ambientes inverno de 2012 2Gseta de
das melhores progénies (Prog) de cada populacao (Pop) ranqueadas pelo indice FAI-BLUP

Médias genotipicas GS%
Pop Prog Inverno/2012 Seca/2014 Inverno/2012 Seca/2014
ARQ PROD AG ARQ PROD AG ARQ PROD AG ARQ PROD AG

501 12 2,34d" 5584,65a 2,32a 2,85b 4065,41c 3,04a -0,24 27,17 -35,35 0,63 3,69 -12,19
502 29 240e 5126,91c 2,33a 2,93b 4006,38c 3,05a 2,34 16,75 -35,16 3,37 2,19 -11,93
503 57 2,10c 4364,17f 3,25b 2,50b 4638,55b 3,04 a -10,36  -0,62 -9,55 -11,89 18,31 -12,45
504 71 190b 4576,40e 2,31a 2,71b 4039,48c 2,76 a -19,21 4,21 -35,70 -4,41 3,03 -20,53
505 95 209c 3990,34g 252a 2,93b 399458c 2,94 a -11,03  -9,13  -29,78 3,36 1,88 -15,21
506 104 244e 425798f 2,43a 2,86b 4374,70b 2,97 a 3,96 -3,04  -32,28 1,01 11,58 -14,38
507 125 246e 499354c 2,36a 293b 3697,41d 3,01a 4,56 13,71  -34,36 3,50 -5,70  -13,19
508 141 206c 4571,20e 2,75a 2,53b 4426,43b 3,06 a -12,13 4,10 -23,48 -10,67 12,90 -11,73
509 167 2,18c 5507,10a 3,78c 2,77b 4352,29b 3,30a -7,36 25,41 5,36 -2,27 11,01 -4,98
510 172 244e 4607,72e 3,99c 2,64b 4086,18c 3,07 a 4,06 4,93 11,23 -6,73 4,22 -11,43
511 193 2,12c 4579,23e 3,75c¢ 2,87b 4307,23b 3,05a -9,60 4,28 4,44 1,26 9,86 -11,93

512 219 252e 4882,63d 3,10b 2,77b 3999,07c 3,32a 7,46 11,19 -13,55 -2,24 2,00 -4,33
513 237 2,10c 4278,90f 3,09b 2,53b 3860,91c 3,05a -10,62 -2,56  -13,79 -10,86  -1,52  -11,97
514 253 197b 4067,869g 4,09c 1,98a 4118,08c 2,84a -16,05  -7,37 13,89 -30,19 5,03 -18,23

515 275 2,15c 4418,46f 3,79c 2,82b 4129,79c 3,04 a -8,32 0,62 5,63 -0,49 5,33 -12,38
516 288 1,97b 477250d 4,09c 298b 441892b 2,8l1a -16,02 8,68 13,96 5,31 12,71  -18,83
517 320 2,18c 5371,67b 4,49d 295b 4920,06a 451D -6,98 22,32 25,22 4,06 25,49 30,02
518 329 182a 477882d 404c 2,61b 3818,88c 3,29a -22,36 8,82 12,49 -7,93 -2,60 -5,26
519 358 2,41e 3831,71h 354c 2,69b 441051b 3,06 a 2,71 -12,74  -1,49 -5,15 12,49 -11,86
520 374 250e 4108,02g 2,33a 3,06b 3806,24c 2,09a 6,33 -6,45  -35,02 7,97 -2,92  -39,81

Média geral 2,35 4391,31 3,59 2,83 3920,69 3,47 - - - - - -
t: Médias seguidas da mesma letra na coluna pertencem ao mesmo grupo estabelecido pelo método de otimizacdo de Tocher. As letras seguem a ordem alfabética,
iniciando por aqueles grupos de média mais favoravel para cada caracterradasid
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5.2. Predicao de valor de combinacao (VC) para as progénies selecionadas

A classificacdo das progénies provenientes de cada uma das 20 populacdes com
base nas predi¢cGes do valor de combinacédo (VC), ou predi¢cdes de ganho médio quando
cruzadas com todas as demais progénies, para cada caracteristica individualmente e,

também simultaneamente, é apresentada na tabela 15.

Para ARQ, as trés progénies de maior VC, ou que resultaram em maiores médias
de predi¢cdes de ganho e em sentido favoravel (-) quando cruzadas com todas as demais,
foram aquelas provenientes das popula¢des 514, 518 e 504, com médias de predi¢cdes de
ganho médio iguais a -13,3%, -9,680-8,0%, respectivamente. Para PROD, as
progénies oriundas das populacdes 517, 509 e 501 foram as de destaque, com predicdes
de ganho médio de 14,5%, 11,8% e 10,5%, respectivamente. Por fim, em re\&ga0 a
as populacdes de melhor capacidade combinatéria foram 520, 504 e 507, com predicdes
de ganho de -23,5%, -19,1% e -17,0%. Em geral, verificou-se que diferentes
populacdes, representadas pela sua melhor progénie, se destacaram como aquelas de
maior VC para cada um dos caracteres ARQ, PROD e AG. O w4brde uma
progénie é dado pela sua capacidade combinatéria predita, o que reflete o seu potencial

em termos de frequéncia de alelos favoraveis.

Considerando um enfoque multicaracteristico por meio do valor de combinacéo
para os caracteres ARQ, PROD e AG, simultaneamente, as progénies de maior
frequéncia de alelos favoraveis foram as selecionadas nas populagcbes 504, 508 e 503
(Tabela 16), em que a soma dos rankings de cada caracteristica foi considietati.
de 38 progénies recomendadas para extracdo de linhagens (capitulo 1), 28 séo
provenientes destas trés populacdes, o que corrobora a elevada frequéncia de alelos
favoraveis para os caracteres ARQ, PROD e AG nessas populacdes. Ja as progénies das

populacdes 510, 520 e 519 foram as que apresentaram as menores frequéncias de alelos
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favoraveis, considerando ARQ, PROD e AG, simultaneamente, com 0s menores valores

de VC.

Houve comportamento diferenciado das progénies selecionadas quando
classificadas quanto ao VC de forma uni ou multicaracteristica (Tabela 15). Este fato
indica a necessidade da recombinacéo entre as progénies de diferentes populacbes com

o0 intuito de acumular os alelos favoraveis para os caracteres ARQ, PROD e AG.

Em programas de selecao recorrente no melhoramento do feijoeiro (ARANTES,
ABREU e RAMALHO, 2010; MENEZES JUNIOR et al., 2013; ALVES et al., 2015)
tem sido adotada a estratégia de recombinagcéo proposta por Bearzoti (1997)a& descrit
por Ramalho et al. (2012). Essa estratégia prioriza a ndo repeticdo de genitores, por um
maior nimero possivel de ciclos, na genealogia das popula¢des e usa uma estrutura de
cruzamentos baseada em dialelo circulante, em que cada genitor cruza com outros dois

(RAMALHO et al, 2012).

Diante da necessidade de maximizar a variabilidade genética para os caracteres
avaliados nas populacdes a serem obtidas no ciclo Il de selecdo recorrente deste
programa de melhoramento, também foi considerada, além dos ganhos preditos, a

genealogia das progénies selecionadas na orientacdo dos cruzamentos.
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Tabela 15.Valor de combinacéo (VC) da melhor progénie de cada populacdo com base na sua capacidade combinatisadeng&erho de selecao predito e sua
classificacdo considerando os caracteres nota de arquitetura de plantas (ARQ), produtividade de graos (PROD) e asp€AiB ldgifarma uni e multivariada

ARQ PROD AG ARQ + PROD + AG
Pop ve a ve b ve . Soma Ranking
nvemo - Seea  gia vemo - Seca yagg N5 Invemo - Seca gy KT (RugiRrieeRks)  Geral
501 -3,2 -1,3 -2,3 15 15,8 51 10,5 3 -22,2 -11,9 -17,0 4 22 40
502 -2,0 0,0 -1,0 18 10,8 4.4 7,6 5 -22,1 -11,8 -16,9 5 28 6°
503 -8,0 -7,3 -7,7 5 2,6 12,1 7,3 6 -10,0 -12,0 -11,0 10 21 3°
504 -12,2 -3,7 -8,0 3 4.9 4.8 4.9 13 -22,4 -15,8 -19,1 2 18 1°
505 -8,4 0,0 -4,2 11 -1,4 4.3 1,4 19 -19,6 -13,3 -16,4 7 37 15°
506 -1,3 -1,2 -1,2 16 1,5 8,9 52 11 -20,7 -12,9 -16,8 6 33 9o
507 -1,0 0,0 -0,5 19 9,4 0,7 5,0 12 -21,7 -12,4 -17,0 3 34 12°
508 -8,9 -6,7 -7,8 4 4.8 9,5 7,2 7 -16,6 -11,7 -14,1 8 19 2°
509 -6,6 2,7 -4.7 8 14,9 8,6 11,8 2 -2,9 -8,5 -5,7 18 28 7°
510 -1,2 -4.8 -3,0 13 52 54 53 10 -0,1 -11,5 -5,8 17 40 18°
511 -7,7 -1,0 -4.4 10 4.9 8,1 6,5 8 -3,4 -11,8 -7,6 13 31 8°
512 0,4 2,7 -1,1 17 8,2 4.3 6,3 9 -11,9 -8,2 -10,0 11 37 16°
513 -8,2 -6,8 -7,5 6 1,7 2,7 2,2 18 -12,0 -11,8 -11,9 9 33 100
514 -10,7 -15,9 -13,3 1 -0,6 5,8 2,6 17 1,1 -14,8 -6,8 16 34 13°
515 -7,1 -1,9 -4.5 9 3,2 59 4.6 15 -2,8 -12,0 -7,4 14 38 17°
516 -10,7 0,9 -4,9 7 7,0 9,4 8,2 4 1,2 -15,0 -6,9 15 26 50
517 -6,4 0,3 -3,1 12 13,5 15,5 14,5 1 6,5 8,1 7,3 20 33 11°
518 -13,7 -5,4 -9,6 2 7,1 2,2 4.6 14 0,5 -8,6 -4.1 19 35 14°
519 -1,8 -4,1 -3,0 14 -3,1 9,3 3,1 16 -6,2 -11,7 -8,9 12 42 20°
520 -0,1 2,1 1,0 20 -0,2 2,0 0,9 20 -22,0 -25,0 -23,5 1 41 190

a Ranking da melhor progénie de cada populacgéo quanto a@M@\RQ;" Ranking da melhor progénie de cada populacdo quanto a@aM@®ROD¢E: Ranking da melhor progénie de cada
populacédo quanto ao VC para AG.
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5.3. Combinacdes hibridas de progénies com genitores ndo comuns

Dentre as 190 combinacdes, duas a duas, possiveis entre as 20 progénies
selecionadas, 39 combinacdes (Figura 4) poderiam ser realizadas sem envolver
progénies daquelas populacdes com genitores em comum (Tabela 13). Das 39, apenas
14 combinagcBes apresentam ganhos preditos no sentido favoravel para todas as
caracteristicas e em cada um dos ambientes considerados. Assim, torna-se impossivel
atender aos dois critérios, no caso, auséncia de genitores em comum e ganhos no
sentido favoravel para todos as variaveis consideradas, simultaneamente, uma vez que
para o programa de selecdo recorrente de feijdo carioca da UFV visaaseitencao

de 20 populacdes por ciclo.

Na estratégia proposta por Bearzoti (1997), apesar de priorizar a variabilidade
nas populagfes a serem obtidas, os cruzamentos sdo pré-estabelecidos. Nesse sentido
essa estratégia pode ser aprimorada, orientando os cruzamentos de forma que maximize
a probabilidade de melhoria das populagdes no ciclo seguinte, em termo de frequéncia
de alelos favoraveis para os caracteres de interesse. Assim, 0s ganhos preditos com a
realizacdo de cada cruzamento envolvendo a combinagdo de duas entre as melhores
progénies de quaisquer populacbes do ciclo | permmtaliar em quais dessas
combinacBes seria possivel esperar desempenho favoravel para as seis variaveis

avaliadas.
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Figura 4. Combinacfes de populagdes sem genitores comuns e com ganho no sentido desejavel para os
caracteres nota de arquitetura de plantas (ARQ), produtividade de grdos (PROD) e nota de aspecto
comercial dos graos (AG) avaliados nos ambientes inverno de 2012 e seca de 2014.

501| 502| 503| 504 | 505| 506| 507| 508| 509| 510 511|512 | 513|514 | 515|516 | 517 | 518| 519 520
501 X* X* X | X* X | X*
502 X | X X*
503 X | X X | X* X* | X X
504 X* | X* X | X*
505 X X
506 X | X*
507 X X
508 X* | X* X
509 X* X
510 X
511 X | X
512 X
Legenda: 513 X
X - Cruzamento sem genitores comuns 514
X* - Cruzamento sem genitores comuns e ( 15
ganho no sentido desejavel para todos @ 516 X | X
caracteres 517 X
518
519
520
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5.4. Orientacdo dos cruzamentos entre progénies selecionadas

A orientacdo dos cruzamentos, visando a obtencdo das 20 populagcbes para o
ciclo Il do programa de selecéo recorrente, iniciou-se pela progénie de maior valor de
combinacdo (Tabela 15). No caso, foi a progénie oriunda da populacdo 504,
considerando os critérios de maior ganho desejavel em sentido favoravel para as
variaveis de interesse e auséncia de genitores comuns. Para essa progénie destacaram-s
as combinacbes 504 x 512 e 504 x 518, que atenderam aos dois critérios

simultaneamente (Tabela 17).

Os demais cruzamentos foram estabelecidos de forma semelhante, considerando
a ordem de prioridade estabelecida pelos valores de VC, quais sejam progénies das
populacdes 508, 503 e assim, sucessivamente. A progénie proveniente da populacdo
516, quinta colocada no ranking das progénies com melhor VC, foi a primeira em que,
na definicdo dos cruzamentos, pelo menos um dos critérios adotados (ganho no sentido
desejavel para todas as variaveis e auséncia de genitores nao comuns) nao foi atendido.
Desta forma, os cruzamentos sugeridos para essa progénie (516 x 513 e 516 x 507) e
para as outras progénies na mesma situagdo (502 x 509, 511 x 519, 506 x 514, 517 x
520, 505 x 512 505 x 515) foram definidos de forma a reduzir ao maximo o ndmero
de varidveis com ganho em sentido indesejavel, além de limitar, em no maximo um, o

namero de genitores comuns (Tabela 17

Para as progénies oriundas das popula¢bes 507, 510 e 519, algumas delas de
baixa frequéncia de alelos favoraveis para ARQ, PROD e AG (Tabela 15), ndo houve
combinagfes que atendessem de forma satisfatoria, simultaneamente, aos dois critérios
estabelecidos. Em virtude disto, as progénies das populacdes 507, 510 e 519
participaram de apenas um cruzamento. No segundo cruzamento foi utilizada a segunda

melhor progénie das populacdes de maior potencial para a extracdo de linhagens (504,
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508 e 503), cujas informacbes de média e ganho de selecdo para as variaveis

consideradas sdo apresentadas na tabela 16.

A inclusédo da segunda melhor progénie das populacdes com maior frequéncia de
alelos favoraveis, ou seja, maior VC, permitiu a recomendacéo de combinac¢des hibridas
(517 x 504b, 510 x 503b, 520 x 508b) com nenhum genitor comum e com ganho predito
no sentido favoravel para a maioria das variaveis consideradas. Ainda considerando
especificamentastrés combinacdes, duas delas envolvem progénies com desempenho
superior para caracteres especificos, sendo a 517 para PROD e a 520 para AG (Tabela
15). Desta forma, o intercruzamento destas progénies com outras de elevada frequéncia
de alelos favoraveis para ARQ, PROD e AG pode levar a obtencao de populacbes com
maior potencial para a extracdo de linhagens superiores em relacdo aos caracteres no

ciclo Il do programa de selecao recorrente.
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Tabela 16.Média e ganho de selecdo predito (em relacdo a média geral) da segunda melhor progénie das paputagiSegossuiram progénies
selecionadas para a extracdo de linhagens (Vide capitulo I)

Médias genotipicas

Ganho de selec¢éo (%)

Pop Trat Inverno/2012 Seca/2014 Inverno/2012 Seca/2014

ARQ PROD AG ARQ PROD AG ARQ PROD AG ARQ PROD AG
503’ 53 2,21 4417,20 2,55 2,87 471154 3,04 -5,76 0,59 -28,92 1,21 20,17 -12,32
504b 75 2,39 4589,09 1,70 2,67 4043,14 1,67 1,66 4,50 -52,64 -5,60 3,12 -51,95
508b 147 1,93 4469,56 2,94 2,29 4127,24 2,98 -17,92 1,78 -18,10 -19,28 5,27 -14,01

' refere-se a segunda melhor progénie da populacio classificada pelo indice FAI-BLUP
ARQ: nota de arquitetura de planta; PROD: produtividade de grdos (ermkd\a Nota de aspecto de grédos
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Tabela 17.Numero de genitores comuns (NGC), numero de variaveis com ganho indesejavel (VGI) e ganhoode editesimeédios (em %) para
0s cruzamentos recomendados segundo o esquema adaptado de Bearzoti (1997) e pela metodologia proposta
Esquema adaptado de Bearzoti (1997) Metodologia proposta

Pop' Cruzamento NGC VGI ARQ1?® ARQ2° PROD1 PROD2 AGl AG2 Pop' Cruzamento NGC VGI ARQl1 ARQ2 PROD1 PROD2 AGl AG2
1 501 x 509 1 0 -3,80 -0,82 26,29 7,35 -14,99 -8,58 1 504 x 512 0 0O -588 -332 7,70 2,51 -24,62 -12,43

2 502 x 510 0 1 3,20 -1,68 10,84 3,20 -11,96 -11,68 2 504 x 518 0 0 -20,78 -6,17 6,52 0,22 -11,60 -12,89
3 503 x 511 0 0 -9,98 -5,32 1,83 14,08 -2,56 -12,19 3 508 x 501 0 0 -619 -502 1564 8,30 -29,41 -11,96
4 504 x 512 0 0 -5,88 -3,32 7,70 2,51 -24,62 -12,43 4 508 x 515 0 0 -10,23 -558 2,36 9,12 -8,93 -12,06
5 505 x 513 1 1 -1082 -3,75 -5,85 0,18 -21,79 -13,59 5 503 x 501 0 0 -530 -563 13,28 11,00 -22,45 -12,32
6 506 x 514 1 1 -6,05 -14,59 -5,20 831 -9,19 -16,30 6 503 x 511 0 0 -998 -532 1,83 14,08 -2,56 -12,19
7 507 x 515 0 2 -1,88 1,51 7,17 -0,18 -14,36 -12,79 7 516 x 513 0 1 -13,32 -2,78 3,06 5,59 0,08 -15,40
8 508 x 516 0 0 -14,07 -2,68 6,39 12,80 -4,76 -15,28 8 516 x 507 1 1 573 4,40 11,20 3,51 -10,20 -16,01
9 509 x 517 1 3 -7,17 0,89 23,87 18,25 1529 12,52 9 502 x 514 0 0 -6,86 -13,41 4,69 3,61 -10,63 -15,08
10 510x518 1 1 -9,15 -7,33 6,88 0,81 11,86 -8,34 10 502 x 509 0 1 -251 055 21,08 6,60 -14,90 -8,45
11 511 x519 0 2 -3,44 -194  -4,23 11,18 1,48 -11,90 11 509 x 513 0 0 -899 -6,57 11,42 4,74  -4,22 -8,47
12 512 x520 1 3 6,89 2,87 2,37 -0,46 -24,29 -22,07 12 511 x 519 0 2 -344 -194 -4,23 11,18 1,48 -11,90
13 513x501 0 0 -543 512 1231 1,08 -24,57 -12,08 13 506 x 518 0 0 920 -346 2,89 4,49 -990 -9,82
14 514 x 502 0 0 -6,86 -13,41 4,69 3,61 -10,63 -15,08 14 506 x 514 1 1 -6,05 -1459 -520 8,31 -9,19 -16,30
15 515x503 0 0 -9,34 -6,19 0,00 11,82 -1,96 -1241 15 517 x 520 1 1 -033 6,01 7,94 11,29 -4,90 -4,89
16 516 x 504 1 1 -17,62 0,45 6,45 7,87 -10,87 -19,68 16 517x504b O 0 -266 -0,77 13,41 14,31 -13,71 -10,96
17 517 x505 0 2 -9,00 3,71 6,60 13,69 -2,28 741 17 505 x 512 1 1 -1,79 0,56 1,03 1,94 -21,67 -9,77
18 518 x 506 0 0 -9,20 -3,46 2,89 4,49 -990 -9,82 18 505 x 515 1 2 -968 144 -4,26 3,61 -12,08 -13,80
19 519 x 507 1 1 3,63 -0,83 0,49 3,40 -17,92 -12,53 19 510x503b O 0 -08 -2,76 2,76 12,20 -8,85 -11,88
20 520x 508 0 1 -290 -135 -1,18 4,99 -29,25 -25,77 20 520x508b O 1 579 566 -2,33 1,17 -26,56 -26,91

GS (%) geral médio -5,94  -3,12 5,51 6,45 -10,36 -11,63 GS (%) geral médio -6,79 -3,50 5,54 6,89 -12,24 -12,67

1: Numero das populag6es segregantes formadas do ciclo Il do prograetegd® recorrente;
a: ARQ1, PROD1 e AG1: Ganho de selecdo para as variaveis nota de arqiétgtiaratas, produtividade de gréos e nota de aspecto de grdos aveliad&a do inverno de 2012;
b: ARQ2, PROD2 e AG2: Ganho de selecdo para as variaveis nota de arqdéetlamatas, produtividade de gréos e nota de aspecto de graos avaliad&a do seca de 2014.
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5.5. Eficiéncia da estratégia proposta de orientacdo dos cruzamentos entre

progénies selecionadas

A nova proposta de estratégia para a orientacdo dos cruzamentos foi comparada
com a proposta adaptada de Bearzoti (1997), que € normalmente utilizada em

programas de selecéo recorrente do feijoeiro (Tabela 17).

Com relacdo ao numero de genitores comuns (NGC) envolvidos nas
combinac¢des hibridas recomendadas, observou-se que, em ambas as estratégias, toda:
as combinagBes apresentaram no mMmaximo um genitor comum em suas genealogias
(Tabela 17). Entretanto, considerando o numero de combinagBes com genitores néo
comuns nas genealogias, observou-se superioridade da estratégia proposta com 15
combinac¢des (75%) em relagdo a estrutura pré-determinada adaptada de Bearzoti
(1997) que obteve 12 combinacdes (60%). Ressalta-se que néo foi possivel evitar que
parte dos cruzamentos, recomendados em ambas estratégias, envolvessem progénies de
populagdes com ao menos um genitor em comum. Isto ocorreu devido ao fato das
populacdes deste programa de selecéo recorrente ja possuirem em sua genealogia alguns
genitores em comum desde o ciclo zfgg) (Tabela 2), o que ocorreu em funcdo da
elevada capacidade geral de combinacédo de alguns dos genitores, estimada em analise
dialélica por Silva et al. (2013). As estimativas da capacidade geral e especifica de
combinagéo de um grupo de 14 genitores a partir da analise dialélica foram utilizadas

para a escolha das populacdes de maior potencial para dar inicio ao programa de selecéo

recorrente (¢) (POERSCH, 2013).

E importante ressaltar que, em alguns casos, programas de selecio recorrente de
feijoeiro utilizam uma estrutura pré-determinada de cruzamentos, porém adaptada
daquela sugerida a principio por Bearzoti (1997). Na estratégia original, Bearzoti (1997)
recomenda que 20 linhagens ou progénies sejam intercruzadas em esquema de dialelo

circulante, de forma que cada uma participe de dois cruzamentos, resultando em 20
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populacdes, sendo que, a partir de entdo, as populacdes de cada ciclo sdo originadas de
cruzamentos biparentais envolvendo a melhor progénie de cada populacéo, por meio de
uma estrutura pré-determinada de orientacdo dos cruzamentos. Esta estrutura prioriza a
nao repeticdo de genitores na genealogia das populacdes por nimero maior possivel de
ciclos (RAMALHO et al, 2012). Esta estratégia de recombinacéo tem sido adaptada em
alguns programas de selecéo recorrente do feijoeiro, de modo que, ao contrario de se
partir de linhagens ou progénies, as populacdes segregantes a serem utilizadas no ciclo
Co destes programas sao selecionadas por meio de analises dialélicas. Assim, em fungéo
da capacidade geral de combinacdo de alguns genitores, as populacdes podem
apresentar, jA de inicio, genitores em comum em sua genealogia. Isto resulta em
dificuldades no momento de se orientar os cruzamentos com o objetivo de gerar
populacdes com alta variabilidade para os caracteres de interesse nos proximos ciclos
Além disto, a utilizacdo da estrutura pré-determinada de cruzamentos nao tem permitido
considerar predicdbes do desempenho médio das populacbes a serem obtidas pela

recombinacado para os caracteres de interesse.

Com relacdo aos ganhos preditos médios de todas as combinacles
recomendadas, observou-se ganhos preditos em sentido favoravel para todas as
variaveis tanto para a nova proposta de orientacdo dos cruzamentos quanto para a
adaptada de Bearzoti (1997), com valores ligeiramente superiores para a primeira
estratégia (Tabela 17). Entretanto, quando se considera as combinacdes
individualmente, observou-se que, com a proposta para orientar 0s cruzamentos, apenas
sete dos 20 cruzamentos recomendados apresentaram predicdo de ganho em sentido
desfavoravel para uma das seis variaveis consideradas e que em apenas dois
cruzamentos (511 x 519 e 505 x 515) ocorreu predicdo de ganho em sentido
desfavoravel para duas variaveis (Tabela 17). Ja para a estratégia de recombinacéo

tradicional, adaptada de Bearzoti (1997), 12 dos 20 cruzamentos recomendados
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apresentaram ao menos uma variavel com ganho preditsentido desfavoravel

Destes, em dois casos (509 x 517 e 512 x 520) foi observado ganho @mesgéntido
desfavoravel para trés variaveis e em outros trés casos (507 x 515, 511 x 519 e 517 x
505) para duas variaveis. Estes resultados corroboram a importancia de se considerar as
predicbes de ganho em estratégias visando a orientacdo dos cruzamentos em programas
de selecéo recorrente. Segundo Bernardo (2010), populacdes segregantes que associem
média favoravel para os caracteres de interesse a alta variabilidade genética sdo mais
promissoras para a selecédo de progénies de elevado potencial, que poderéo ser utilizadas

para a extracdo de linhagens superiores.

5.6. Diversidade entre as progénies a serem intercruzadas

A diversidade genética, por meio da técnica de componentes principais, entre as
progénies envolvidas na recombinacdo pela metodologia proposta de orientacdo dos
cruzamentos considerando as variaveis ARQ, PROD e AG para cada um dos ambientes

considerados pode ser visualizada na figura 5.

No ambiente do inverno de 2012 e da seca de 2014, os dois componentes
principais captaram, respectivamente, 80,53% e 82,45% da variabilidade total entre as
progénies. Os resultados indicam, segundo Cruz, Regazzi e Carneiro (2012), baixa
distorcao existente sobre as coordenadas projetadas nos graficos para representar cada
progénie, de forma que as inferéncias a respeito da diversidade genética existente entre
elas, com relagdo aos caracteres ARQ, PROD e AG, podem ser feitas de forma

satisfatoria.

Pelos graficos de dispersdo observou-se dissimilaridade entre as progénies
oriundas das populagcdes da €om relacdo aos caracteres ARQ, PROD e AG,
especialmente no ambiente inverno de 2012 (Figura 5). Alguns exemplos de

combinagdes recomendadas pela metodologia proposta de orientagdo dos cruzamentos
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gue envolvem progénies de maior diversidade entre si sdo 508 x 501, 503 x 501 e 517 x
520 no ambiente do inverno de 2012, além de 506 x 514, 503 x 501 e 517 x 520 no

ambiente da seca de 2014. Este resultado favorece a probabilidade de obtencédo de
populagbes do £com maior variabilidade genética para estes caracteres, o que

potencializa as chances de sucesso visando a extracdo de linhagens superiores.

As setas referentes a cada caracteristica, apresentaram, em geral, 0 mesmo
comprimento, em ambos os graficos biplot (Figura 5). Portanto, no inverno de 2012 e na
seca de 2014, os caracteres ARQ, PROD e AG apresentaram importancia relativa de
magnitude semelhante na divergéncia genética captada pelos dois componentes
principais e na discriminagcao de progénies.

No ambiente do inverno de 2012 foi observada baixa correlagdo entre os
caracteres avaliados (Figura 5), indicando que em geral, as progénies selecionadas
apresentam deficiéncias em um ou mais dos caracteres ARQ, PROD e AG. Estes
resultados ressaltam a necessidade do intercruzamento destas progénies de forma
orientada visando o melhoramento das caracteristicas PROD, ARQ e AG,
simultaneamente. Quanto ao ambiente da seca de 2014, foi observada alteracdo nas
correlagbes entre os caracteres, principalmente entre PROD e AG, que neste ambiente
passou a ser alta e positiva. Isto se deve a influéncia ambiental sobre os caracteres
(interacdo genotipos x ambientes) resultante da avaliacdo nos dois ambientes. Em
termos genéticos a interacdo genotipos x ambientes resulta da expresséo diferencial de
genes com a mudanga do ambiente, conforme Nicotra et al., 2013. Estes autores
ressaltam que na expressdo diferencial dos genes estdo envolvidos varios sinais de
respostas as mudancas do ambiente como regulacdo na transcricdo, variacdes

epigenéticas, alteracdes pos-traducao, entre outras.

A diversidade genética para os caracteres de interesse entre progénies envolvidas

em cruzamentos é fundamental para se aumentar a chance de sucesso na extracdo de
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linhagens superiores no ciclo subsequente de um programa de selecéo recorrente, como
ja realcado por Bernardo (2010), em que populacBes segregantes que associem alta
variabilidade e média favoravel para os caracteres de interesse sdo mais promissoras

visando o melhoramento.
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Figura 5. Biplot da analise de componentes principais correspondente a diversidade
genética das progénies envolvidas na nova proposta de recombinacdo quanto as
caracteristicas nota de arquitetura de plantas (ARQ), produtividade de graos (PROD)
e nota de aspecto comercial dos graos (AG) nos ambientes inverno/2012 e seca/2014.
A numeracéo de 1 a 20 no grafico corresponde a identificacdo da melhor progénie de
cada uma das populacdes de 501 a 520 (tabela 13), respectivamente. Letra b, quando
presente ao lado da numeracdo, corresponde a segunda melhor progénie da
respectiva populacgéo.

6. CONCLUSAO

A metodologia proposta de orientacdo dos cruzamentos, tendo como critérios o
namero de genitores comuns nas genealogia das prog&spseelicdes de ganho para
cada combinacdo, mostrou-se promissora para otimizar a etapa de recombinacdo de

progénies em programas de selecéo recorrente.

71



7. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS

ALVES, A. F. et al. Genetic progress and potential of common bean families obtained
by recurrent selectiorCrop Breeding and Applied Biotechnology v. 15, n. 4, p. 218
226, 2015.

ARANTES, L. D. O.; ABREU, A. D. F. B.; RAMALHO, M. A. P. Eight cycles of
recurrent selection for resistance to angular leaf spot in common ®@egnBreeding
and Applied Biotechnology v. 10, n. 2007, p. 23237, 2010.

BEARZOTI, E.Simulacdo de selecdo recorrente assistida por marcadores
moleculares em espécies autbgamak997. 230 f. Tese (Doutorado em Agronomia -
Genética e melhoramento de plantas). Universidade de Sédo Paulo, Sdo Paulo, 1997.

BERNARDO, R.Breeding for quantitative traits in plants. Woodbury, MN: Stemma
Press, 2010. 390p.

BOREM, A.; MIRANDA, G. V. Melhoramento de plantas.6. ed. Vicosa, MG : Ed.
UFV, 2013. 523p.

COMSTOCK, R. E.; ROBINSON, H. F.; HARVEY, P. H. A breeding procedure
designed to make maximum use of both general and specific combining ability.
Agronomy Journal. v. 41. p. 360367. 1949.

CRUZ, C. D.; REGAZZI, A. J.; CARNEIRO, P. C. $4odelos Biométricos aplicados
ao melhoramento genético: volume.14. ed. Vigosa: Ed. UFV, 2012. 514p.

CRUZ, C. D . GENES - a software package for analysis in experimental statistics and
guantitative genetic#cta Scientiarum. v. 35, n. 3, p. 271-276, 2013.

HULL, F. H. Recurrent selection and specific combining ability in cégronomy
Journal. v. 37. p. 134145.1945.

JENKINS, M. T. The segregation of genes affecting yield of grain in mag@nomy
Journal. v. 32. p.5563, 1940.

MACHADO, J. C. et al. Recurrent selection as breeding strategy for heat tolerance in
wheat.Crop Breeding and Applied Biotechnologyv. 10, n. 1, p. 915, 2010.

MENEZES JUNIOR, J. A. N. et al. Two cycles of recurrent selection in red bean
breedingCrop Breeding and Applied Biotechnologyv. 13, n. 1, p. 4348, 2013.

MORAIS JUNIOR, O. P. et al. Genetic progress after cycles of upland rice recurrent
selectionScientia Agricola, v. 72, n. 4, p. 297305, 2015

MORAIS JUNIOR, O. P. et al. Effectiveness of recurrent selection in irrigated rice
breedingCrop Science v. 57, n. 6, p. 3043058, 2017.

NICOTRA, A. B. et al. Plant phenotypic plasticity in a changing climatends in

Plant Sciencev. 15, n. 12, p. 68492, 2010.

P,R. et al. Effect of recurrent selection on drought tolerance and related morpho-
physiological traits in bread whe&los One. v. 11, n. 6, 2016.

72



PEARSON, K. On lines and planes of closest fit to systems of points in space.
Philosophical Magazing v.2, p.559-572, 1901.

POERSCH, N. L.Didametro do hipocétilo como caréater auxiliar no melhoramento
da arquitetura do feijoeiro. 2013. 40 f. Tese (Doutorado em genética e
melhoramento). Universidade Federal de Vigosa, Vigosa, 2013.

POSADAS, L. G. et al. Elite performance for grain yield from unadapted exotic
soybean germplasm in three cycles of a recurrent selection exper@ngmtScience
V. 54, n. 6, p. 2536-2546. 2014.

R CORE TEAM.R: A language and environment for statistical computing.R
Foundation for Statistical Computing. Vienna, Austria. Disponivel em: <https://www.R-
project.org/>. Acesso em: 28 de setembro de 2018.

RAMALHO, M. A. P.; ABREU, A. F. B.; SANTOS, J. B. Genetic progress after four
cycles of recurrent selection for yield and grain traits in common lkaghytica, v.
144, n. 12, p. 2329, 2005.

RAMALHO, M. A. P. et alAplicacBes da genética quantitativa no melhoramento de
plantas autdgamasLavras: Editora UFLA, 2012. 522p.

ROCHA, J. R. A. S. C.; MACHADO, J. C.; CARNEIRO, P. C. S. Multitrait index
based on factor analysis and ideotype-design: Proposal and application on elephant
grass breeding for bioenerdgglobal Change Biology Bioenergy2018.

VELLO, N. A.; NAZATO, F. M. Selecdo recorrente. In: SILVA, F. L.; BOREM, A.;
SEDIYAMA, T.; LUDKE, W. Melhoramento da soja.Vigosa: Ed. UFV, 2017. p.
222- 248.

ZHANG, L. et al. Recurrent selection for wider seedling leaves increasedramgss

and leaf area in wheat (Triticum aestivum Ugurnal of Experimental Botany. v. 66.
n. 5. p. 12151226, 2015.

73



CONCLUSOES GERAIS

As estratégias propostas de estruturacdo aninhada de progénies as populacdes de
origem e de orientacdo de cruzamentos S&o0 promissoras para otimizar as etapas de

selecao e de recombinacdo em programas de selecdo recorrente de plantas autégamas.
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