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RESUMO

O estudo da estabilidade dos caracteres assocedosturacdo e floracdo em
gendtipos de soja tem grande importancia nos praggale melhoramento, para a avaliagéao,
selecdo e a producao de cultivares como tambémestabelecer parametros necessarios a
classificagdo em Grupos de Maturidade Relativa (zkMRobjetivo deste trabalho foi testar
diferentes metodologias para o estudo da estafbdiflenotipica para os caracteres numero de
dias para florescimento, nimero de dias para ndade e comprimento do periodo
reprodutivo, e em seguida classificar os genotqanto ao Grupo de Maturidade Relativa.
Foram utilizadas 20 cultivares comerciais de so@iadas em 19 ambientes distribuidos nas
principais regides produtoras do Brasil. Foramizadhs avaliacdes segundo os métodos de
EBERHART e RUSSELL e AMMI, com dados de duas safras agricolas, Histtibs ao longo do
Brasil. Em seguida, foi avaliada a metodologia AMMilizando-se dados de trés safras com
separacao por regides, a partir da latitude 2Iidesalenominada Sul aquela situada nas
latitudes maiores e Centro, nas latitudes menaotézando-se todos os gendtipos em todos
os locais. Por ultimo, a andlise GGE Biplot, condatade trés safras, considerando-se as
regioes de alta latitude e baixa latitude bem cgembtipos adaptados para cada regido, para
a definicdo de mega-ambientes e dos genotiposegstdwndas as metodologias apresentaram
resultados similares ao GMR proposto inicialmentioram eficientes em estabelecer os
genotipos estaveis. Tais métodos podem ser usada®gse fim, desde que sejam escolhidos
genotipos com diferentes caracteristicas e amisiatiferenciados ao longo de uma regiao.
As analises AMMI e GGE Biplot apresentam praticelad visualizacdo gréfica e facilidades
no entendimento de mega-ambientes. Os GMR obtidos gqualquer das metodologias
utilizadas neste trabalho podem ser referénciagragramas de melhoramento na geragéao de
populacdes base e novas linhagens.

Palavras-chave Glycine max.(L.) Merrill, Interacdo gendtipos x ambientes, Estahilie,
EBERHART e RUSSELL, AMMI, GGE Biplot



ABSTRACT

The study of the stability of the characters asded with maturity and flowering in
soybean genotypes have great importance in breguowyams for the cultivar evaluation,
selection and production but also necessary tobksttathe classification into Relative
Maturity Groups (RMG) parameters. The objective tbis study was to test different
methodologies for the study of phenotypic stabiidythe traits number of days to flowering,
days to maturity and length of the reproductivaqeerand then classify the genotypes for the
RMG. Were evaluated 20 commercial soybean cultivar$9 environments distributed in
major producing regions of Brazil. Evaluations wpesformed according to the methods of
Eberhart and Russell and AMMI with two-year dateesd over Brazil. Then, AMMI method
were evaluated using three-year data with separatgdns, from latitude 21° , being named
South and Center, the first one located in theelstrdatitudes and the second in the lower
latitudes using all genotypes in all locations.dly) the GGE Biplot analysis, from three-
year data considering the largest latitudes anceldatitudes and also adapted genotypes
from each region, for defining mega-environments stable genotypes. All methods showed
similar results to RMG initially proposed and wefféective in establishing stable genotypes.
Such methods can be used for this purpose, prowideddifferent genotypes and different
characteristics over a region environments areahoshe AMMI and GGE Biplot analyzes
have advantage aspects because graphical faciliieshe understanding of mega-
environments. The RMG obtained with any of the madtiogies used in this paper can be a
reference for breeding programs to generate bgs@aimns and new lines.

Keywords: Glycine max(L.) Merrill, Genotype—environment interaction, StalyiliEberhart
andRussell method, AMMI, GGE Biplot
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1 INTRODUCAO

A soja Glycine max(L.) Merrill representa uma das culturas mais ingades no
cenario agricola brasileiro e mundial. A éarea pdat mundialmente representa
aproximadamente 108 milhdes de hectares, sendo qu&or pais produtor sdo os Estados
Unidos, com aproximadamente 30,8 milhdes de hectal8DA, 2013).

As empresas de pesquisa e melhoramento genético atéado na busca e
desenvolvimento de novas cultivares, mais prodsiteyacom maior tolerancia aos diversos
tipos de estresses. Segundo Hallauer (200i73los objetivos do melhoramento de plantas € a
obtencéo de cultivares com alto potencial produévestaveis na maioria dos ambientes em
gue é cultivada. De acordo com Cober et al. (2@85rabalhos de melhoramento tém sido
realizados principalmente no aumento da produtdedaliado a praticas de produgédo, como
incremento na densidade de plantio, que levamtevaxds com menor indice de area foliar e
altas taxas fotossintéticas.

Na realizacdo dos ensaios comparativos de linhagassempresas procuram
estabelecer uma rede ampla, com diversos ambieotgsastantes de acordo com objetivos
préprios. Para tal, as empresas procuram agruparoeas linhagens em grupos mais
homogéneos, principalmente em termos de maturagdapmacao regional.

Com a classificagdo de maturidade anteriormenlieada, tal como precoce e tardia,
a classificacdo da maturidade de uma cultivar a@strita a termos muito amplos, dando a
possibilidade de plantio em diversas regibes gdéicge Isso acarretava perdas de
produtividades, uma vez que nem sempre o cultiworiacna melhor regido de adaptacéo ou
entdo era efetuado em periodos néo favoraveissamdaelvimento da cultura.

Surgiu entdo, uma necessidade de padronizagéo adaifidacdo de Grupos de
Maturidade Relativa (GMR) semelhante aquela utilzaos EUA. Porém, como n&do haviam
pesquisas a respeito, estabeleceu-se uma idéel,ib@seada no modelo norte-americano e a
mesma baseava-se nas médias de maturidade dossen&ssim, foi criada quase que
empiricamente a numeragdo dos GMR para o Brasinddelo inicial foi proposto pela
empresa Monsanto, no inicio dos anos 2000, a diiabua-se dos dados de ensaios de sua
rede para determinar os GMR nas novas linhagerslgeipelo programa. Outras empresas

como a Pioneer e a Syngenta também possuiam proseselhante. Inicialmente, foi feita
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uma comparacao com o sistema dos EUA e assim, corseca divulgar a idéia perante a
cadeia produtiva da soja (Alberini, comunicacaspas.

Seguindo o modelo norte-americano, foi propostofarmato de GMR para o Brasil,
classificando as cultivares em grupos distintosgptatios a necessidades locais e com
numeracdo semelhante aquela utilizada nos EUA.nRadéda a localizagdo do Brasil no
hemisfério sul, os nimeros devem iniciar nas ld¢itumaiores e aumentar nas latitudes
proximas a linha do Equador.

Em seguida, diversos pesquisadores reuniram-se jpatas, efetuarem ensaios
especificos dos GMR. Assim, cada empresa de melteot® de soja participou com alguns
cultivares, os quais foram enviados a todas asesapre plantados em diversos locais no
Brasil. Ao longo dos anos, foram feitas diversaaiagbes e gerados GMR amplos para todo
o Brasil. O primeiro trabalho com critério estatistfoi realizado por Alliprandini et al.
(2009) e estabeleceram os GMR para diversas a@fv@nvencionais.

Atualmente, novas cultivares com diferentes carestieas tém sido lancadas a todo
ano, bem como existem novos procedimentos estasstpara definicdo de cultivares
estaveis. Portanto, torna-se essencial testa-E#8® classificar as cultivares em GMR. O
objetivo principal desse trabalho foi verificarrem/as metodologias que possam ser aplicadas
para estabelecer as cultivares estaveis e em seglagsifica-las em Grupos de Maturidade

Relativas.
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2 REVISAO DA LITERATURA

21 MELHORAMENTO DA CULTURA DA SOJA

A soja pertence a familia Fabaceae, subfamilialiBapideae, tribo Phaseoleae e
subtribo Glycininae, onde estéa inserido o gér@lyring sub-géner&@oja A soja cultivada
comercialmente é denominadalycine max(L.) Merrill, plantada em diversos paises do
mundo e utilizada como base para o melhoramentétigenvegetal. A soja possui humero
cromossdmico 2n=40, sendo considerada uma platdgaana (ORF, 2010; BOREM et al.,
2009).

No Hemisfério Norte, a soja é agrupada em 13 ctadsenaturidade, variando de 000
a X. O grupo de maturidade 000 é composto peld&vards de maturacdo mais precoces,
enquanto o grupo X é composto pelas cultivaresasrderalmente, os grupos 000-1V séo
considerados indeterminados e plantados mais ate,nenquanto os grupos V-X sao
compostos basicamente por cultivares do tipo détewas e plantadas mais ao sul
(ACQUAAH, 2012).

As empresas de melhoramento genético tem atuado gpabtencdo de cultivares
altamente produtivas e adaptadas. Além disso, fosgces do melhoramento genético tém
sido realizados para a obtencdo de cultivares coemamplitude de épocas de semeadura e
com arquitetura de planta e crescimento vegetdtivoraveis. De acordo com Acquaah
(2012) também séo objetivos do melhoramento deasojatencéo de cultivares tolerantes ao
acamamento, resisténcia a herbicidas e toleranciatague de insetos bem como o
melhoramento visando melhoria na qualidade do grdmo incremento da quantidade de
proteina ou na qualidade de 6leo, visando aumergaaores de 4cido oleico e reducdo no
teor de acido linolénico. Para se obter cultivarsdga sdo necessarios muitos anos de
pesquisa, investimento financeiro e méo de obra.

A cultura da soja, por vezes, nao atinge o seunpiiede rendimento maximo em
funcdo de perdas diversas, como plantio em épackegquada, temperaturas extremas, perdas
decorrentes de desequilibrios nutricionais, daggwa doencas e da presenca de plantas
daninhas. Um dos fatores de grande perda de pvathde se da sem duvida na deficiéncia

hidrica, conforme atestam Cunha et al. (1998).
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Para que ocorra essa maximizacdo, deve-se atear@rapadaptacéo local de cada
cultivar, pois isso define o melhor momento de saiuea a fim de maximizar seu
crescimento e potencializar a produtividade. O oralimento genético de soja é essencial na
obtencdo de novas cultivares adaptadas e produéivpede ser considerado como um
processo continuo de geracdo de novas cultivaredes@nvolvimento de novas linhagens
mais produtivas, com maior tolerancia as principdéencas, mais estaveis e melhor
adaptadas as diferentes regiées e condi¢fes deocaltolerantes ao acamamento tém sido
objetos do melhoramento, bem como a busca por isateue possuam resisténcia aos
nematoides do cisto (LU et al. 2006).

Uma cultivar de soja ideal deve ter alta produtidiel e estabilidade de producdo em
diferentes ambientes (anos, solos, altitudes, &tualmente, muitos sdo os programas que se
utilizam de marcadores moleculares, para auxiliar ppogramas nesse aspecto, na
identificacdo de individuos que possuem a porcagethoma de interesse, sendo util portanto
na selecao precoce como também em pré-melhoranwertte,se caracteriza fenotipicamente
os diversos genes de resisténcia em um cruzamegrtegante (CAMARGO, 2001).

Em algumas empresas s&o utilizados normalmente rdais100 locais de
experimentacdo, com diversos caracteres sendadwalilsso garante a maior precisdo dos
experimentos e fazendo com que as novas cultiveegen muito especificas a cada
microregido. A introdugdo de novas caracteristigaspicia aos agricultores novas
tecnologias, possibilitando maiores opc¢Oes de bacohlgumas empresas estdo gerando
novos produtos de soja, com genes estaqueadoscandosmaior velocidade na obtencéo,
utilizando-se de técnicas de genotipagem e ferg#ipaavancadas, ampliando com isso a
variabilidade de seus germoplasmas (TESTER e LAND&H, 2010).

No melhoramento de plantas, o papel do melhoristalé estabelecer uma estratégia
de viséo de futuro, principalmente enfocando og@sp do agronegocio e suas implicacdes
para o melhoramento (QUEIROZ, 2001). Como os progsasado estabelecidos em diversos
locais, a experimentacado agricola é também paseneml no desenvolvimento de cultivares,
haja visto a diversidade de ambientes existentesimo dentro de uma pequena regiao.

Isso determina um efeito muito importante dentrordhoramento, que € a interacao
genotipo x ambiente. Como se sabe, os efeitosragitiecorrem basicamente do genotipo de
um cultivar, ou seja, do conjunto de genes intdoseda mesma. Assim, quando existe a
interacdo gendtipos x ambientes, significa que e®gpos respondem diferentemente aos
diversos ambientes (YAN e KANG, 2002). Para o medtt@, isso ndo é necessariamente um
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problema, e sim, uma busca constante em identiicaultivar 6tima para determinado
ambiente.

Hoje existem diversas empresas atuando em melhntargenético da soja no Brasil.
O IAC, Instituto Agrondminco de Campinas foi um gsneiros no melhoramento genético,
juntamente com o Centro Nacional de Soja, postegate EMBRAPA, criada em 1973, a
gual originou-se das antigas estacfes de pesqoidaNiPEA, que fora criado em 1971
(AGROANALYSIS, 2008). Atualmente, muitas empresasguas estdo atuando no mercado
brasileiro. Isso € importante, pois o tempo totabm geracdo de novas cultivares situa-se em
torno dos sete a oito anos em média. Basicamesitpragramas de melhoramento de soja
trabalham com grandes quantidades de linhagensdadvde diferentes cruzamentos visando
obter a maior diversificacdo possivel. Para issogssitam ter bom planejamento e verificar
se 0 ganho genético esta sendo efetivo para queamosorrigir em curto prazo as metas
definidas (FARIA et al., 2007).

Pode-se entender o processo todo como um grandednde milhares de linhagens
sédo geradas a cada ano e no final apenas uma caspséio lancadas como cultivares. No
Brasil, basicamente utiliza-se os métodos trada®rde melhoramento, fazendo-se os
cruzamentos de forma convencional, utilizando-splaetas como fémea e como macho. Isso
€ relativamente facil, porém, leva aos descendantes parte de genes que ndo possuem
interesse e muitas vezes desconhecidos. Utilizaadte biotecnologia, tem-se uma vantagem
que é a transferéncia apenas da porcado génicaadasépfelizmente, ocorre o arrasto de
genes indesejaveis que nem sempre sao Uteis nespmcfato este muito comum nos

processos de retrocruzamentos (SOUZA, 2001).

2.1.1 Etapas Para Obtencao de uma Cultivar de Soja

s

O processo € exemplificado a segquir: utilizam-dereintes cultivares para serem
cruzados, desde materiais comerciais, introducéeslahtas (Pl), linhagens elites e mesmo
plantas atipicas. Depois de obtidas as sementaddsl{f), resultantes do cruzamento, elas
sdo plantadas visando obter maior nimero de vagessivel, ou seja, em um ambiente
otimo. Depois, na segunda geracao até a quartaintagyeracdo, dependendo do programa e
de objetivos a serem atingidos, as populactes @@duzidas basicamente pelo método SPD

(Single Pod Descent), ou descendente de uma Gagenv (BOREM, 2005).
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Esse método € uma variacdo do SSD (Single Seecimigsande retira-se apenas uma
semente por planta. Quando retira-se uma vagemplaotta, espera-se garantir que o
descendente seja expresso na proxima geracao, sa0 p@e utilizando-se apenas uma
semente, essa pode nao germinar, assim, a planfecadepresentada na geracao seguidte
método SSD surgiu de uma necessidade de acelgnargeama de melhoramento genético
pela rapida endogamia de uma populacdo antes deceora selecéo de plantas e avaliacao,
além de reduzir a perda de gendtipos durante as@gs segregantes (ACQUAAH, 2012).

Depois de quatro ou cinco geracfes, faz-se a seligs plantas com caracteristicas
desejaveis, como altura, fenotipo adequado, resist@& doencas, resisténcia ao acamamento
e outros. Essas plantas irdo originar as progégiessao agrupadas de acordo com seu ciclo
de maturagdo e sdo individualizadas em linhas sinfbamétodo SSD traz como vantagens:
rapido avancgo até a homozigose, pequenos espag@eragoes iniciais, ndo sofre os efeitos
da selecao natural, reduz o tempo para o lancandemova cultivar e um ponto importante é
gue pode ser conduzido em ambientes distintos taquele serd comercializada a nova
cultivar (ACQUAAH, 2012). Por outro lado, Macchidivee Beaver (2001) verificaram o
efeito de se utilizar muitas sementes a partir \daEgens ao invés de uma semente sé e
concluiram que pode haver uma diminuicdo da vdidaie, pois a cada trés plantas
amostradas em F6, uma seria derivada da plantaaeda em F2.

Apés selecionadas, as progénies irdo constitufasss seguintes de competicdo de
linhagens, sempre utilizando padrbes ou testemucbaserciais, do mesmo grupo de
maturidade, para melhor ajuste prévio da adaptagssim, ao final de cada ciclo, havera
sempre linhagens superiores e inferiores as testegsy que analisadas conjuntamente, sao
eliminadas do programa ou selecionadas para a s¢gpénte. De acordo com Borém (2005)
o teste de progénies calcula o valor de uma linhagem base no comportamento de sua
descendéncia e deve ser realizado em um localsesiedivo.

Também visando a selecdo aprimorada, podem-seantds técnicas de marcadores
moleculares, visando obter linhagens que possamessqr caracteristicas desejadas, como a
confirmacéo do parental desejado, confirmacdordetjens com resisténcias a patdégenos e
selecdo para caracteres de baixa herdabilidadeHE¥YGTON et al., 2007).

Na etapa inicial, chamada de EP1, como existem gsosementes oriundas das
progénies, ocorre a restricdo de numero de restigd locais. Nesse caso, opta-se por
escolher apenas o melhor local, dentro das uniddspssquisa, de forma a evitar a perda das
linhagens. Segundo Borém (2005) o ensaio deveoseluzido em um local representativo da

regido de cultivo de soja. Nessa fase, normalmatiiteam-se cerca de 4 a 5 mil linhagens,
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correspondendo a aproximadamente 10% de selecgmogénies. Em muitos programas, 0s
dados oriundos de marcadores moleculares auxileaselecao.

Apés a etapa EP1, os genotipos selecionados sémsglara a fase EP2, em nimero
gue varia entre 500 a 800 linhagens. Nesse capoessdo de selecdo pode ser maior ou
menor, dependendo dos objetivos do programa e tandme potencial das linhagens em
maos. Da mesma forma, torna-se de grande impoatéariduzir 0s ensaios comparativos
sempre dentro de um grupo de maturidade especiiiam que as comparagbes sejam
adequadas (Alberini, comunicacdo pessoal).

Na fase EP2, obtém-se maior volume de sementessdesando-se que nessa fase
existe maior necessidade de precisdo nos expeoB)aita-se pelo aumento das repeticdes e
também o incremento em numero de locais. Isso an@pli muito a base de dados para a
tomada de decisdes. De acordo com Borém (200®nsmos em EP2 devem ser conduzidos
em um ou dois locais representativos. No entant@lraente € normal a condu¢cdo em mais
de dois locais. Nesse caso, escolhem-se ambiemie®géneos, para que haja maior
possibilidade de selecdo positiva, atentando-s& ggnupar as linhagens nos seus grupos de
maturidade especificos, pois definem melhor a agapte fornecem testemunhas adequadas
para os ensaios. Assim, ao final de EP2, ja comssgumapear os melhores genaotipos e onde
eles se comportam melhor.

Apés a etapa EP2, necessita-se melhorar a re@stes £ cria-se a etapa intermediaria
(El) e, como ja existem sementes suficientes, ogramas ampliam a rede de acordo com
seus recursos. Basicamente, aumenta-se 0 numelacal@lades testadas dentro de uma
regido especifica e também aumentam-se as repetiQieatro repeticbes sdo enfatizadas
nessa etapa de acordo com Borém (2005). Em algasw®s,conde 0S recursos permitem,
realizam-se também os plantios em mais de uma gmaca poder conhecer melhor o
comportamento da linhagem, principalmente em manéintecipados. Em El, utilizam-se
cerca de 70 a 100 linhagens para compor os ensa@stes sao separados em GMR distintos
para, da mesma forma, serem comparados juntotamteshas.

Apés a selecdo dessas linhagens, em numero deirapdamente 20, elas irdo
compor os ensaios finais ou elites, denominadoseBRTCU e normalmente sdo semeados no
maior numero possivel de locais, a fim de minimiaarefeitos ambientais (SOUSA et al,
2010), procurando-se escolher corretamente asrtesteas em nimero adequado e dentro da
faixa de maturidade do ensaio, para que seja agaia correta alocacdo do GMR das
linhagens em teste para possivel registro no futaso esta seja langada como nova cultivar.
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2.2 FATORES DETERMINANTES DO CICLO

No aspecto genético, a soja possui uma série alglie determina basicamente a
relacédo do periodo necessario ao florescimentmbém a maturacdo. De acordo com Slafer
et al. (2009), essa série extende-se desde E®&EGA6. Cober e Voldeng (2001) efetuaram
diversos cruzamentos em soja e sugeriram a desdda;fbco E7, o qual possui forte ligacdo
com o loco E1 e T, fazendo com que o gendtipo dortde E7E7 resulte em florescimento e
maturacdo tardios. Na maioria dos casos, a dom@man@arcial ou total, resultando no
alongamento do periodo de florescimento em respastatoperiodo (SLAFER et al., 2009).
A excegdo ocorre com o loco E6, que determina medmmento precoce (BONATO e
VELLO, 1999). Outra descricdo foi dada por Watanabeal. (2012), onde os autores
descrevem uma série de genes principais de El8aiadiuindo o gene J, além de uma série
de QTLs envolvidos que podem afetar desde o floresto como também a altura de

plantas, a maturidade e produtividade.

Quanto aos fatores ambientais, diversos efeitosemodiefinir o ciclo de
florescimento e de maturacdo da soja. Apesar desteerem decisivos na determinacdo do
ciclo, certamente a temperatura, o fotoperiodo ealisponibilidade hidrica sdo os
determinantes. A temperatura € principalmente enftinda pela altitude do local, apesar de
existirem também mudangas através da latitude. loCsis mais elevados, possuem a
temperatura mais baixa, o que favorece o desemehto mais lento da soja. Ja o
fotoperiodo, que refere-se a duracdo do periodanhso, depende muito da latitude
(EMBRAPA, 2010).

Todos os vegetais realizam fotossintese, onde@earaptacdo de energia e posterior
acumulo dos fotoassimilados, necessarios parasciorento da planta. Quando ocorre a
fotossintese, um processo chamado transpiracdoepmpre € a perda de agua. Ambos
processos possuem o g@ifundindo-se para a folha, enquanto a dgua peedatravés de
aberturas estomaticas (TAIZ e ZEIGER, 2009). Noamtat, o processo fotossintético é
sensivel a temperatura, especialmente nas plantasretabolismo do tipo C3, como é o
caso da soja. Sob condigbes constantes dg, @Oaumento de temperatura afeta
drasticamente a fotossintese liquida nas plantagpdoC3. Em soja, isso pode causar o
aceleramento de todo o processo metabdlico e keierenciacdo celular mais do que o
crescimento (EMBRAPA, 2010).
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O desenvolvimento 6timo da soja situa-se na faiga 80 a 30°C, tanto na
semeadura quanto para o desenvolvimento, sendaeoada a temperatura minima para o
florescimento acima de 13C. Temperaturas extremas, abaixo de@ @ acima de 40C

sdo desfavoraveis ao desenvolvimento, especialmmntestiverem associadas a déficit
hidrico (FARIAS et al., 2007).

A resposta ao florescimento nas plantas pode gendente de estimulos internos ou
externos, como a idade ou o tamanho da planta,aetmuem outros casos, pode ser
dependente de condi¢bes de frio, chamada vernatizag condicionada ao fotoperiodismo,
podendo ser uma resposta ao comprimento do dia aoite (TAIZ e ZEIGER, 2009).

O inicio do florescimento marca a transicdo da fasenil da planta para a fase
reprodutiva. A duracdo da fase juvenil é caradiesiglas espécies, podendo ser de alguns
dias a até alguns anos. Em soja, a fase juvenib@dp ocorre o atraso no florescimento sob
condi¢cbes de dias curtos sendo essa caractergstinteolada pelos genes J e E6 (COBER,
2011). A iniciacéao floral € determinada pelo apaneato de um primérdio floral na axila de
uma bractea, que precede os ciclos de diferenciigyab(CARLSON e LERSTEN, 2004).

Os primordios da floragdo s@o produzidos em racemioguanto que o0 meristema
terminal continua se diferenciando. Na cultura dg,socorrem trés tipos de crescimento:
determinado, indeterminado e semideterminado. Igos tleterminados, o crescimento cessa
ou torna-se pouco evidente apds a iniciacdo fldmimando um racemo terminal bem
evidente. Nos tipos indeterminados, o meristenmaitedl continua em crescimento vegetativo
e diferencia novos primordios foliares mesmo ap@sceacao floral, porém néo desenvolve
racemo terminal.

No tipo de crescimento semideterminado, o cresdinela haste termina pouco
depois do periodo de florescimento (SLAFER et281Q9). Essas caracteristicas sdo definidas
basicamente por dois locos (Dtl e Dt2). O aleloesswo (dtl dtl) determina o tipo
determinado enquanto que o par dominante (Dtl B¢igrmina o fendtipo indeterminado.
Um segundo gene, dominante Dt2, produz o fenotgmoideterminado na presenca de Dtl
(BERNARD, 1972).

De acordo com Taiz e Zeiger (2009), a medida quexapamos da Linha do
Equador, onde as latitudes sdo proximas a zeroyag@o do dia e da noite tendem a ser
iguais. Em direcdo aos polos, a latitude aumerita eom que a duracdo do dia seja maior
Nno verdo e menor no inverno e as espécies vegevaisiram e desenvolveram esse

mecanismo para perceber essa mudancga. Assim, BaPlsao0 de uma forma ou outra,
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sensiveis a variagao do fotoperiodo dada a suwadatSegundo Cooper (2003), ocorre uma
interacdo entre temperatura e fotoperiodo, que peEsidtar na antecipacao do florescimento
em até duas semanas, caso ocorra um periodo negiteqo inicio da safra. A classificagédo
das plantas de acordo com a resposta fotoperigdita a) plantas de dias curtos, b) plantas
de dias longos e c) plantas de dias neutros, quesfiem em qualquer situagcdo de
fotoperiodo, jA& que a sensibilidade é mais quaiigtado que qualitativa, pois o
desenvolvimento pode ser atrasado se o fotopen@ddor 6timo (SLAFER et al., 2009).

As plantas de dias curtos so florescem quando gkoranto do dia (fotoperiodo) é
menor que um determinado comprimento critico. Aa gmssui dependéncia do fotoperiodo
para florescer e por isso tem necessidade de passama sequéncia de “dias curtos” para
induzir a formacao de flores. Isso se da quandoneeno de horas de luz atinge determinado
valor critico, que é variavel para cada grupo dauragdo (MUNDSTOK e THOMAS, 2005).
Como o fotoperiodo modula o periodo de florescimenb tamanho potencial da planta, as
respostas ao fotoperiodo tem impacto na adaptacéonseqientemente na produtividade das
cultivares. Assim, a classificagcdo em grupos deuntitde pode ser definida em sentido
amplo de adaptacéo, baseada no desenvolvimenftoaéao ao fotoperiodo (HEATHERLY
e ELMORE, 2004).

De acordo com Hall (2001), as cultivares moderreasaja estdo adaptadas a faixas
estreitas de latitudes, sendo que as cultivadakantagles extremas tendem a florescer muito
tarde enquanto que se cultivadas perto da LinhaEdoador podem florescer muito
precocemente, desenvolvendo-se com baixas altyskadias e produtividades.

Esse fator foi primordial no desenvolvimento de agxultivares adaptadas para a
regido dos cerrados e de baixas latitudes, possredaessitam ser mais tolerantes aos dias
curtos. Portanto, no melhoramento da soja, utitz®w mecanismo do periodo juvenil longo
para gerar cultivares que pudessem ser adaptadg&as de baixa latitude (HALL, 2001). O
termo periodo juvenil longo é utilizado para refese ao atraso no florescimento sob
condicdes de dias curtos (COBER, 2011). De acoodo Ray et al. (1995), a caracteristica é
controlada por um gene recessivo (J/j), onde otifgmdlJ possui resposta normal ao
fotoperiodo e jj correspondem aos fenotipos corfoderjuvenil longo.

Para a determinacdo do momento em que ocorre aagatufisiologica das plantas,
tem-se considerado o estadio reprodutivo R7, nalaeste Fehr e Caviness (1977), porém,
outro estudo demonstra que o melhor indicativgpérda da coloracdo verde nas vagens, em
cultivares avaliadas em diferentes anos (GBIKPROOKSTON, 1981).
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2.3 INTERACAO GENOTIPO X AMBIENTE

Os gendtipos quando estabelecidos sobre ambiepetavaimente homogéneos,
tendem a apresentar pouca variagao e plasticithmentanto, isso raramente ocorre, pois a
gama de ambientes onde se cultiva a soja é muitwdgr No Brasil, o plantio se da desde a
regido Sul até a regido Norte. Dessa forma, toenavidente que genadtipos cultivados em
uma determinada regido ndo se adaptam a outrasn@igp de uma planta € definido por
suas caracteristicas hereditarias, ao passo geadifo é a expressdo do gendtipo num
determinado ambiente onde é cultivado. Dessa foanmmrtir de ambientes contrastantes, a
produtividade e outras caracteristicas sofrem aglfezs, que sdo determinadas por efeitos
genéticos (G), ambientais (A) e também da interagdie eles (HALL, 2001). Essa interacéo
€ denominada interacdo gendtipos x ambientes (®A)le um mesmo gendtipo pode
apresentar grandes diferencas fenotipicas ao ldog@ambientes.

Esses efeitos ambientais sdo geralmente notadasmcteres quantitativos, onde um
grande numero de genes controla a expressao, asaio, o fendtipo deixa de ser um bom
estimador do gendtipo (YAN e KANG, 2002).

Um dos grandes desafios ao melhoramento de pleartasido a interacdo GA, pois
seu entendimento permite que sejam melhor plangjao experimentos e a melhor
adequacao das cultivares. Cultivares diferenteporelem diferentemente aos diversos

ambientes, sendo assim, podemos exprimir um madsico da interagcdo GA como sendo:

P=G+A+GA

Considerando-se pequeno numero de gendtipos e lferdaas, o numero possivel de
interacbes é baixo, mas havendo grande numero détiges e de ambientes, que
normalmente sdo avaliados em um programa de metienta, as combinacdes de efeitos
torna-se um numero elevado, dificultando as inetgmdes (ALLARD, 1999).

No melhoramento de plantas, a interacdo GA torntseimportante porque dela
depende o esfor¢co no langcamento de novas cultiv@@so haja interesse em cultivares de
ampla adaptacao, a interacdo GA torna-se muito rtaupe dada a amplitude regional. No
entanto, o trabalho focando em cultivares regiaadhs torna-se um pouco mais facil. De
acordo com Gauch e Zobel (1996), se ndo houvessagdo, uma simples cultivar de trigo

ou milho renderia 0 méximo no mundo todo, sendcessrio apenas um experimento e
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também apenas uma repeticdo. De acordo com Mestiala (2009) em melhoramento de

plantas ocorre uma restricdo aos pesquisadoreshenmstas devido a um conjunto complexo

de gendtipos e de manejos possiveis, aliado aveh@ambiente, que se interagem e limitam a
capacidade de fazer inferéncias sobre os efeitos.

Com valores de interacdo GA altos, diminui a cdnifidade em relacdo aos efeitos
principais genotipicos, haja visto que a correlagidre 0s mesmos torna-se baixa,
dificultando a selecao nos diferentes ambientes\'¥AKANG, 2002). Dado que os custos de
um programa de melhoramento sdo elevados, toraaseacial o estabelecimento das metas e
a identificacdo da magnitude da interacdo GA. Sagutohls (1995) a interacdo GA resulta
em desempenho inconsistente dos genotipos no®midésr ambientes e torna-se importante
guando ocorrem mudangas no ranqueamento dos meBma@cordo com Blum (2005), os
efeitos de interacdo GA tornam o melhoramento dantps bastante desafiador,
principalmente em caracteres como a produtividatismesido frustante para os melhoristas,
apesar do progresso obtido nessa area no séctgo vin

Assim, torna-se interessante identificar ou conhaseprincipais causas da interacao
para realizar as melhores predicfes possiveis. Dadcambiente, pode-se perceber que
existem diversos tipos de solos, climas propridggrehtes fotoperiodos, condicbes de
estresses diversos como pragas, doencas e limitddéoa que interferem diretamente na
resposta do gendtipo (FARIAS, 2011; BONATO, 200®yrtanto, torna-se fundamental a
identificacdo de cultivares estaveis, utilizandadsediferentes ambientes de teste para que

haja maior precisao nas decisoes.

2.4  ESTABILIDADE FENOTIPICA

Existem muitas definicdes de estabilidade. De urnad generalizada, a estabilidade
pode ser definida como um dado genodtipo que ap@espequenas variacbes em seu
comportamento geral quando avaliado em diversoseanels (RESENDE, 2002).

Segundo Acquaah (2012), a estabilidade pode senidieicomo a habilidade de um
gendtipo ter desempenho consistente, independentével, se baixo ou alto em diversos
ambientes. Nesse caso, 0 autor define dois tiposstibilidade: a) estatica, com conceito
similar a homeostase, sendo uma performance owfwmhde constantes ao longo dos

ambientes e b) dindmica, quando um genoétipo est@vstui uma resposta no ambiente
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paralela a resposta média dos outros genotipogdwualno experimento, ou seja, a interacao
GA seria igual a zero. De acordo com Yan e Kan@®Z»0a estabilidade estatica, também
definida como estabilidade biologica ndo € deséjageproducdo agricola, ao passo que a
estabilidade dinamica seria considerada em cad@&ataltomo a sua performance predita ou
estimada.

A estabilidade pode ser classificada em trés grdgimtos: tipo 1 onde a variancia
entre ambientes seja pequena; tipo 2 onde umigerédestavel se sua resposta ao ambiente
€ paralela a resposta média de todos os genétiposste; e finalmente, a estabilidade do tipo
3, se o residuo do quadrado médio da regressagueéne

Outro tipo definido por Lin e Binns (1988), seriatipo 4 , onde a estabilidade é
devida a variacdes ndo genéticas, separando-a®mponentes previsiveis, como locais e
componentes nao previsiveis, como anos.

Diversos meétodos estatisticos tém sido utilizadasa pcalcular ou expressar a
interacdo entre gendtipos e ambientes e em algus estabilidade:

Grupo 1: mais ligado a produtividade e pouca relacdm estabilidade. Como
exemplos, a analise de Lin e Binns (1988).

Grupo 2: produtividades e estabilidade considerasiomltaneamente, a fim de
reduzir efeitos de interacdo. Exemplos: PPCC, RahcCoordinate Analysis of Westcott e
AMMI (Zobel et al., 1988).

Grupo 3: focado na estabilidade dos gendétipos. Biasn TAI, uma analise de
resposta linear do genotipo aos efeitos de ambjelwe correspondence analysis ; SHUKLA
e ER, estabilidade medida via regressdo (EBERHARUSSELL, 1966).

Mesmo que haja grande variacdo na interacdo, smrjastificavel o melhoramento
para obter gendtipos de alta producéo e estaveis.

2.4.1 Método de Eberhart e Russell

A metodologia de Eberhart e Russell (1966) consigieuma andlise de regresséo, a
partir de dados provenientes de diferentes amlsieAtieavés dessa metodologia é possivel
estimar os coeficientes de regressado, para cad#igerem teste e também os desvios da
mesma, através dos quais é possivel estimar pacdmee estabilidade e também

adaptabilidade. A equacao que descreve € a seguinte
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- 2
Yij =it filitotjte

Onde: Yj: média do gendtipo i no ambiente4; meédia geral do gendtipo fi:
coeficiente de regressédo linear, que mede a resplusti-ésimo genotipo a variacdo do
ambiente];: indice ambientaks®;: desvio da regressaogg erro experimental médio.

Os parametros coeficiente de regressép € a média do carater sob estugg (
estimam a adaptabilidade do genoétipo, enquantoaquariancia dos desvios da regressao
(02"-) mede a estabilidade de cada gendtipo.

Embora a regressdo seja amplamente utilizada,codfz¢ médias das cultivares em
cada ambiente ser utilizada como indice ambientati@vel independente na regresséo, pode
ser considerado como uma limitagdo no procedimesga) numero de cultivares avaliados
for baixo (SCAPIM et al, 2000).

Segundo Ng et al. (2013), essa analise baseadageassado pode se tornar complexa,
guando existe um grande numero de gendtipos eslacaerem avaliados e, embora usado
frequentemente, pode ser uma analise viesadadstribuicdo for heterogénea. De acordo
com Crossa (1990) a regressao explica muito poymmle ser falha quando ocorrem grandes
variacfes ambientais, sendo portanto um modelo siraigles por explicar a variagcdo devido

a interagcdo em uma unica dimensao.

2.4.2 Método AMMI

Esse método foi inicialmente desenvolvido por Zadtedl. (1988). A analise AMMI é
um modelo aditivo quanto aos efeitos principaigeeotipos e ambientes e multiplicativo no
detalhamento da interacdo GA (GAUCH e ZOBEL, 19%@)aves desta andlise, € possivel
compreender melhor as interagdes que ocorrem nuajurto de dados. O nidmero de termos
multiplicativos até onde pode ser explicada a degumigdo pode ser realizada de acordo com
varios procedimentos, mas normalmente utilizampsmas os dois primeiros. De acordo com
Goncalves e Fritsche-Neto (2012), na analise AME se procura recuperar toda a SQ da
interacdo, mas apenas aqueles componentes maisideitos por gendétipos e ambientes. O

modelo é o seguinte:

Yi =uitgitet Yoo, b Yir %k HPijtE;
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Onde a interacao GA é:

p
Z Me Y i1 %
k=1

Segundo as condig¢des:

2igi tXje + Xi(ge); + Xj(ge)j =0

Onde: Yij: resposta média das repeticdes do i-égiemdtipo no j-ésimo ambiente;

a media geralg;: o efeito principal do genotipo "i" (i = 1,2,3,9); g: o efeito principal do
ambiente " g = 1,23,....e); g erro experimental médio;
zﬁzlxk Y%k T Pij ,sendo o padrdo e o ruido. A, representa o valor singular do k-ésimo
eixo da interagdoy,, 0 valor singular do i-esimo genotipo no n-ésimrogiy;, 0 valor
singular do j-ésimo ambiente no n-ésimo eixp; o residuo da interagédo (ruido); p € o
numero de eixos retidos no modelo; e k, as raiaescteristicas nao nulas k=(1,2,.., min(g-
1,e-1)). A parte multiplicativa € analisada atradéscomponentes principais, fazendo-se a
decomposicdo da soma dos quadrados da interacAGA)S@m diferentes eixos ou
componentes, chamados de IPCA ou AMMI's (DUARTE &NCOVSKY, 1999).
Importante ressaltar a quantidade de termos retidosinalise, pois 0s primeiros termos
normalmente representam a maior parte da interagfmminada padréo, a qual diminui nos
componentes subsequentes. Portanto € indispensaeetorreta analise, para evitar que se
utilizem muitos componentes que apenas trazem suittesejaveis, dimuindo o poder de
predicdo (OLIVEIRA et al., 2003).

A modelagem AMMI possibilita ainda a geracédo de gndfico, denominado biplot,
onde é possivel verificar os efeitos de interagfioadla gendtipo e cada ambiente. No grafico,
€ possivel identificar combina¢des favoraveis dedtjpos e ambientes, tornando a selecao
mais efetiva (GONCALVES e FRITSCHE-NETO, 2012). Giigpos e ambientes com valores
baixos de coordenadas para 0s eixos de interagdaqgs&les que menos contribuiram para a
SQGA, considerados portanto mais estaveis. Atralésnalise AMMI, torna-se possivel

identificar gendtipos mais estaveis e de maior tddip, bem como a definicdo de regides ou
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ambientes mais adequados para conducdo dos t¥#blsq TINKER, 2005; DUARTE e
VENCOVSKY, 1999).

Em diversas culturas a metodologia AMMI tem sidbzaatda para o entendimento das
interacdes GxA, bem como a definicdo de gendtipambientes mais estaveis e adaptados
(SADEGHI et al, 2011; ROCHA et al, 2010; ARCINIEGASARCON e DIAS, 2009;
CORREIA et al, 2008; MAIA et al, 2006).

2.4.3 Método GGE

O termo GGE, em inglésefere-se a metodologia utilizada para estudarfeisos
principais genéticos (G) e os efeitos da interggiwtipos x ambientes (GA). A metodologia
foi desenvolvida polan et al. (2000) e consiste em uma analise muidigta, onde procura-
se estudar o efeito do gendtipo e os efeitos @aagdo, excluindo-se o efeito ambiental, que
€ uma fonte de grande variacdo no fendtipo, poréstevante na avaliacdo dos cultivares.
Sabidamente, os efeitos do ambiente sdo maiorqaalos efeitos de genotipos e da interagédo
GA (GAUCH e ZOBEL, 1996) e ndo sao importantes paravaliacdo de cultivares. Da
mesma forma, devem-se considerar nas avaliacoefeitss do gendtipo e da interacdo GA
em conjunto para tomar decisdes ajustadas.

Assim, procura-se entender os conceitos de G egG#Asao importantes na avaliagéo,
pois devem ser tomados em conjunto para uma mdbmsao. Basicamente, a descricdo €

dada abaixo:

P-A=G+GA

Para a constru¢cdo do grafico denominado biplolizamn-se os dados advindos de
uma matriz de dois indices, onde constam os gey®dtpos ambientes. Depois, através de
uma técnica de multiplicacdo reversa de matrizdgmada SVD (Singular Value
Decomposition) ou decomposicdo de valores singsilanede obtém-se as matrizes dos
componentes G e A, as quais podem ser demonsteadam grafico do tipo biplot. A técnica
biplot, foi inicialmente descrita por Gabriel (197Dessa forma, o nome GGE Biplot foi
gerado, para expressar esse efeito multilocaisxpkesséo geral é dada a seguir, onde se

considera o efeito genético junto dos efeitos teragao:
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Yij - ti —fj = Qinterjt giotes) +€;

Onde: Yij: resposta esperada do i-ésimo genotipg-ésdmo ambientej;: a média
geral das observagoes; : o efeito ambiental principalyi; e e;j sdo denominados escores
primarios para 0 genotipo i no ambientgij;e e; sdo denominados escores secundarios para
0 gendtipo i no ambienteg;: resultado ndo explicado pelo primeiro e segurielibos.

Segundo Yan e Rajcan (2002) os graficos obtidos G&E permitem uma série de
inferéncias entre genotipos e ambientes, bem ca®motificar mega-ambientes e também
ordenamento para testes de rendimento e estalglidadiersatilidade dessa analise, onde
pode-se estudar dados de gendtipos e caracterg#jpgs com marcadores moleculares e
dados de cruzamentos dialélicos, torna a metodolzagtante util na compreensao dos dados
(YAN e KANG, 2002). A metodologia tem sido utilizatha avaliacdo das interagcbes GA em
hibridos de milho (TONK et al, 2011), em avaliac@esltilocais na cultura do trigo,
identificando cultivares especificas em ambientsntios (AKASH et al, 2009) e na cultura
do sorgo, onde foi possivel identificar a maiort@pata variacdo nos dados advinda dos
ambientes (59,3-89,9%), da interacdo GA (5,8-25,8%penas uma pequena parte oriunda
dos genotipos (3,9-16,8%) (RAKSHIT et al, 2012).

Uma das aplicagbes mais importantes do GGE é @sard¢ ensaios em diversos
ambientes, denominados MET (Multi-Environment Trial que consiste basicamente em:
identificar os mega-ambientes, avaliar os genotgara cada mega-ambiente, testar os locais
dentro de cada mega-ambiente e compreender assaasateracdo genoétipos x ambientes
(YAN e KANG, 2002).

Amira et al. (2013) utilizaram a cultura da sojagpaerificar a estabilidade dos
genotipos e compararam a metodologia GGE Biplot aanetodologia AMMI e verificaram
que a primeira é mais util na visualizacdo da dglatle e identificacdo de mega-ambientes
(MET).
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ESTABILIDADE DE GENOTIPOS DE SOJA E SUA CLASSIFIC ACAO EM

GRUPOS DE MATURIDADE RELATIVA NO BRASIL
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RESUMO

A estabilidade de gendétipos de soja tem grande ridpcia nos programas de
melhoramento, pois sdo importantes tanto paraleaeda, selecdo e a producdo de cultivares
como também servem para estabelecer par@metrossaeos a classificagcdo em Grupos de
Maturidade Relativa (GMR). O objetivo deste trabalbi definir os gendotipos estaveis para
os caracteres numero de dias para florescimentmemi de dias para maturidade e
comprimento do periodo reprodutivo, e em seguidgessdica-los quanto ao Grupo de
Maturidade Relativa. Foram utilizadas 20 cultivacesnerciais de soja avaliadas em 12
ambientes distribuidos nas principais regides gaoyvda do Brasil. As avaliagdes segundo os
métodos de BEERHART e RUSSELL e AMMI foram eficientes na identificacdo dos gepas
estaveis e na classificacdo das cultivares em GptiRlendo tais métodos ser usados
conjuntamente para esse fim. A andlise AMMI mostiehor interpretacdo das interagdes
genotipos x ambientes. Os GMR obtidos com basegenétipos estaveis representam boa
estimativa de maturidade relativa de soja para toBmasil.

Palavras-chave Glycine max (L.) Merrill, Interacdo gendtipos x ambienteSBERHART e
RUsSELL, AMMI.
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Stability of soybean genotypes and their classifitian into relative maturity groups in
Brazil

ABSTRACT

The stability of soybean genotypes is very impdriamreeding programs for not only
the evaluation, selection, and production of caltsvbut also the establishment of parameters
required for the classification of genotypes inttative maturity groups (RMG). The aim of
this study was to define stable genotypes for grasuch as days to flowering, days to
maturity, and length of the reproductive periodd da classify them into RMG. For this
purpose, 20 commercial soybean cultivars were at@tuin 12 environments distributed in
the major producing regions of Brazil. Assessmesording to the Eberhart amlssell
method and the additive main effects and multipiMeainteraction (AMMI) method were
effective in the identification of stable genotypmsd their classification into RMG. These
methods can also be used collectively for this psep Our results showed that the AMMI
method led to a better interpretation of genotypgi#enment interactions. Thus, RMG
obtained on the basis of stable genotypes reprasgonbd estimate of the relative maturity of
soybean crops throughout Brazil.

Keywords: Glycine max. I{.) Merrill, genotype—environment interactioltberhart and
Russell method, AMMI
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4.1 INTRODUCTION

The classical approach to describe the maturitysoybeans is given by the
classification of genotypes into early, medium, &td phases. In Brazil, breeding companies
used a simple categorization based on the matoratiwle of soybean cultivars and
classifying them as early, medium early, mediumdiona late, and late [1]. This method is
effective for evaluating crop maturity levels inl@cal setting, but it is not adequate for
describing the relative maturity of soybean crops & wide range of environments and
latitudes in Brazilian areas where these cropsbaiag currently cultivated [2]. This is a
simple and effective system from a local standpdiat as cultivars are cultivated in different
regions and environments, the results obtainedgusiis old classification system in such
situations may be inaccurate. Moreover, this sysdees not consider the effects of the time
of planting.

In the United States, a rating system has beenlammae, ranging from Group 00, in
the northern region of the country, to Group Vii,the southern region of the country [3].
The adaptation range of each American maturity gtieletween 200 and 300 km, following
a north—south axis itie territory [4].

Alliprandini et al. [2] conducted the first study on RMG in BlabJsing a system
similar to the one employed in the United Statbgytpresented results that allowed the
classification of soybean genotypes into RMG thtaug the country. After the approval of
the Cultivar Protection Law in Brazil [5], severalivate companies have released soybean
cultivars in the market, especially genetically rfied glyphosate-resistant cultivars. At
present, these resistant cultivars account foraqimately 88.8% of the total area cultivated
with soybeans in Brazil [6].

The standardization of cultivar witnesses is esaefdr the RMG classification of
soybean genotypes to be effective. Moreover, teesedards are required for the registration
and protection of soybean cultivars in Brazil arekah to be used jointly by agricultural
improvement companies [5].

The genotype—environment interaction (GE) is defias the change in the relative
performance of genotypes due to environmental rdiffees. In understanding the effects of
the genotype—environment interaction, the adaptalahd stability of genotypes provide a
valuable tool in the study of relative maturity gps (RMG), since the adaptation of a cultivar
is intrinsically correlated with periods of growtlmeproduction, and maturation. This
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correlation depends on the planting season bed¢hease genotypes are highly affected by the
photoperiod [7].

There are many proposed methods for stability een, and the best known is the
one proposed b¥berhart and RusselER) [8]. This method is based on simple linear
regression analyses. In this method, a genotypeorsidered stable when the regression
coefficient is equal to 1 and the variance of regi@n deviation is equal to 0, and additionally
when this genotype shows a high average yield. fdgsession technique has been useful in
many cases. The main advantages of this methadtargretability, simplicity, and ability to
reduce complex interactions to an ordered setnefli responses. A more recent application
method, which also allows inferences of this natuie additive main effects and
multiplicative interaction (AMMI) analysis. This rtteod combines statistical techniques, such
as analysis of variance and principal componeniyaisato adjust the main effects (genotype
and environment) and GE interaction effects, retbpsy [9, 10]. The AMMI method can
help in the identification of highly productive atargely adapted genotypes for performing
agronomical zoning, thereby serving to provide saglized recommendations and to allow
the selection of test sites [11]. AccordingZimbelet al. [10], some advantages of this method
include a more detailed analysis of GE interacti@®dection of genotypes, capitalizing on
positive interactions with their environments; mapeurate estimates of genotypic responses;
and easy graphical interpretation of results usibiglots (simultaneous graphical
representation of genotypes and environments).

Cucolottoet al. [12] found that the AMMI method was effe€etiin explaining the
environments and the stability of soybean cultivBysemploying different populations in the
F, generationMaia et al. [13] determined high stability of the soybeaultivars using the
AMMI method. SilvaandDuarte[14] used soybean cultures to determine stabikiyameters
using different methods and concluded that theltesbtained using the ER and AMMI
methods had a low correlation. Therefore, thesthoas should be used in conjunction for
classification purposes.

The aim of this study was to identify stable soybegenotypes using stability
methodologies and classify them into their RGM stlobtaining relative maturity values for

any soybean line and cultivar developed througletieimprovement programs in Brazil.
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4.2 MATERIAL AND METHODS

We evaluated 20 soybean cultivars, which had beenetgally modified for
resistance to glyphosate by soybean genetic impreae companies in Brazil, with different
attributes of maturity, presence or absence ofng lovenile period, and different growth
types (determinate, semi-determinate, and indetext®) (Table 1). The experiments were
conducted at different locations in Brazil, rangfngm southern to northern Brazil, during the
agricultural years of 2008/2009 and 2009/2010 ueotto evaluate traits such as flowering
behavior and genotype maturity (Table 1).

For the preparation of the experimental areas,ipusvdesiccation and fertilization
were performed. Sowing was performed using a hagel system, preferably in the first 2
weeks of November in order to reduce the effectptaitoperiodism, and an experimental
seeder. Phytosanitary controls were performedi iplais.

Each 5.0- plot consisted of four 5.0-m-long rows, with a cipg of 0.5 meter, and
two external lines, which were considered as esdvsaundaries.

The experimental design was a randomized block wiitlo replications per
experiment. The following evaluations were perfodno@ each plot: number of days until the
stage R (NDF) when 50% of the plants in each plot had ast@ne open flower and number
of days to maturity (NDM) counted from sowing totavation, considering the stageg \®th
at least 95% of mature pods [15]. Lastly, the numdfedays for the reproductive period
(NDRP) was defined as the difference between ND& BDM, i.e., the period from
flowering to full maturity. After data acquisitiorwe performed a combined analysis of
variance by considering the effects of genotypewsjrenments, and GE interactions as
random parameters and the effect of the year bhtea fixed parameter.

Stability analyses were performed according toERemethod [8] using the program
GENES [16] and AMMI analysis [10] using SAS softedt 7]. After obtaining the scores for
AMMI analysis, AMMI stability values (ASV) were aallated using the methodology of

Purchase et dl18], as described below:

_ |[ss1pca1 2 )
ASV, = J [m (IPCAl)] + (IPCA2)
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where SS IPCAL and SS IPCA2 are the sums of squérd®e AMMI analysis for the first
and second axes, respectively, and IPCA1 an IPCA2 tlae respective PCA scores.
Genotypes considered stable are those with lowaesaf ASV.

Based on the results of stability analyses, gerestygonsidered stable were defined
and were used as a reference for determining regresalues for the maturity parameters.
Using the fitting equation, RMG of the remaininghggypes were established accordinghi®
method of Alliprandiniet al. [2]. Subsequently, the relative maturityeaich genotype was
compared with that reported previously [19].

4.3 RESULTS AND DISCUSSION

4.3.1 Variance Analysis

The experiments were conducted in various environsperepresenting the main
regions of soybean cultivation in Brafilable 4.1). According to the pooled analysis, low
coefficients of variation were obtained for theitgaevaluated (2.3% for NDF, 1.1% for
NDM, and 3.3% for NDRP), indicating good precisimnestablishing and conducting the
experiments, as reported @arvalhoet al. [20]. The largest variances for all traitsrevdue
to the effects of location (Table 4.2).

The estimates for average heritability were abo®86.9Interaction effects were
observed in all situations, especially in the y&aration interaction, highlighting the major
differences between the sites tested. Howeverydlae of test had no effect on any of the
traits studied, indicating that the evaluated yguosluced no significant differences in these
traits of the genotypes tested. It had been regdhat the west and southwest regions in the
state of Parana, taken in isolation, had lessira#008 [21] compared to other locations and
years, thus influencing the genotypes allocatetlisiregion to some extent.

This conclusion regarding the influence of the emwnental conditions on genotypes
was drawn by assessing the flowering and ripenargpgds. Significant differences related to
the year—location interaction are due in part eogleat variability of the environments tested,
from southern to northern Brazil, indicating thas, a whole, years and locations are distinct
environmental parameters and should both be camsidéor the correct evaluation of

flowering traits.



44

The effects of different genotypes were also sigaift for the traits evaluated, and
greater variability was observed for NDM (Table)4Phis range of variation had also been
verified byAlliprandini et al. [2], making it possible to classify genotypeto distinct RMG,
ranging from 5 to 9.

The effects of the genotype—location interactiorrenvalso significant for all three
traits evaluated, but with lower variability compdrto the main effects. This indicates that
although this interaction exists, because of reginad latitude and altitude adaptations, this
effect has little influence on the evaluation ohgg/pes for the traits evaluated (Table 4.2).

Alliprandini et al. [2] reported that the GE interaction was kvéar all traits,
suggesting that the classification of genotypes RMG can be performed effectively when
considering environments representative of theoregiwhere one wants to produce and
commercialize a cultivar. The smaller interacti@ues are related to the interaction effects
of the genotype—year interaction, suggesting thahiarray of experiments representative of
the cultivation sites is installed, the number efss for the evaluation of cultivars can be
reduced.

Another important aspect to be noted is the largagnitude of the GE interaction
than the genotype—year interaction. AccordingCiwz [16], these interactions require a
detailed study of the behavior of cultivars and #&mvironment by plant breeders through
analysis of stability and adaptability. It is ess@nto determine the most stable genotypes
with greater predictability because they will be ttenchmarks for the calculation of maturity

2.

4.3.2 ER analysis

Flowering (NDF) and maturity (NDM) data for the psoshowed the expected average
values when the crops were cultivated in their saeadaptation, since the genotypes showed
a predictable response to the environments teatedan be seen by the valuesiaind R
(Table 4.3). The cultivars mostly showe@\Rluesabove 90%, indicating that the regression
equation was well adjusted. However, we observed ¢hltivars having a long juvenile
period, because of breeding programs conductedeitMidwest Brazil, tend to increase their
flowering periods when grown in the southern regbthe country.
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Table 4.1.Description and evaluation of local soybean calsvin 2008/2009 and 2009/2010
seasons, including their respective RMG, typesroith, and the presence of a long juvenile
period (LIP)

Crops Location Elevation (m) Latitude
08-09 09-10

1 13 Cascavel-PR 781 25°05'S
2 14 Cruz Alta, RS 452 28°60' S
3 15 Dourados-MS 450 22°20'S
4 16 Maracaju-MS 384 21°60' S
5 17 Palotina-PR 333 24°30' S
6 18 Passo Fundo-RS-Locl 687 28°30'S
7 19 Passo Fundo-RS-Loc2 660 28°45' S
8 20 Balsas-MA 245 7°05'S
9 21 Cristalina-GO 1189 16°80'S
10 22 Morrinhos-GO 850 17°95'S
11 23 Rio Verde-GO 715 17°80'S
12 24 Sédo G. Oeste-MS 650 19°40'S
Genotype RMG tabulated Growth LJP
Roos CaminoRR 5.6 Indeterminate No
BMX TitanRR 5.6 Indeterminate No
CD212RR 6.3 Determinate No
V-MaxRR 6.4 Indeterminate No
CD214RR 6.8 Determinate No
FTS CMRR 6.7 Semi-determinate No
M7211RR 7.0 Indeterminate Yes
BRS245RR 7.5 Determinate Yes
NK7074RR 7.1 Determinate Yes
M7578RR 7.2 Determinate Yes
Fundacep54RR 7.5 Determinate No
Fundacep59RR 7.6 Determinate No
M7908RR 7.6 Determinate Yes
PO8Y11 7.6 Determinate Yes
CD219RR 8.2 Determinate Yes
ValiosaRR 8.1 Determinate Yes
TMG103RR 8.3 Determinate Yes
PO8Y51 8.6 Determinate Yes
PO8Y70 8.7 Determinate Yes

M9144RR 9.2 Determinate Yes
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Table 4.2.Summary of analysis of variance for the traits banof days to flowering (NDF),
number of days to maturity (NDM), and number of slfyr the reproductive period (NDRP)

MS

SV DF NDF NDM NDRP
(B/L)IY 24 2.9 2.9 4.5
Gen (G) 19 2695.2 4709.3 457 .8+
Years (Y) 1 8437.3s 1144.Qs 3241.3s
Location (L) 11 11471.0 14999.1% 1877.1%
GxY 19 65.2- 59.9« 49.2
GxL 209 33.& 33.5« 37.9+
YxL 11 1828.3 1750.5- 1106.3-
GxYxL 209 21.6 22.9- 23.4+
Residual 456 1.5 1.7 5.5
Average 52.0 122.7 70.4
(days)
Heritability 98.7 99.2 91.7
(%)
CV (%) 2.3 1.1 3.3

"™ not significant (p > 0.01): significant (p < 0.01); SV: sources of variatidbF: degrees of
freedom; MS: mean square, and CV: coefficient ofatmn.

Similarly, a cultivar developed in the southernioag which hasn’t juvenile traits,
tends to accelerate their flowering and maturatipaes when grown in low latitudes [4].
Allied to this is the effect of temperature becaasave move the crop to the north and places
of lower altitudes, the temperature ranges becagtesh particularly after sowing.

However, the effects of different latitudes on dggpes is not clearly defined,
considering that in Midwest cultivars, the longegumie period favors a higher initial growth
before flowering, causing prolonged cultivar cycldsen sown in the southern region [22].

Regarding the stability of cultivars, deviation rfrothe regression for NDF
demonstrated that only the cultivar CD219RR sholeeetr values that were not significant,
thus indicating good stability. As shown in Table,4deviation values were all highly
significant for NDM according to the ER method. Shall genotypes showed behavioral
differences in maturity, and therefore were notstdered stable by the ER method. One
alternative would be to consider the smaller déemmavalues combined witp values, but this

alternative was not considered.
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With respect to NDRP, a difference of 12 days waseoved between the lowest value
(CD212RR) and the highest value (M9144RR), and reroductive period showed a
response positively correlated with the environedested, except for the genotypes with
larger groups of maturity (P98Y51, P98Y70, and MERR). These genotypes showed a
lower amplitude in the grain filling period, witmsller p and R values (Table 4.3). George
et al. [23] used soybean cultivars from differeratuonity groups and showed that the maturity
of soybean was delayed by the decrease in tempeiatinigh-altitude environments and, in
each environment, the length of the vegetative @hasreased with increasing maturity,
probably because of the photoperiod.

Among the most stable cultivars, deviations wermghlyi variable for NDRP. Thus,
besides considering the smaller deviation valuévaRies were also taken into account. The
cultivars considered stable, given the non-sigarfe of their deviations, were P98Y11,
CD214 RR, V-Max RR and FTS CAMPO MOURAO RR. All tifem showed high R
values Finally, five cultivars were considered stabletbg ER method. However, cultivars
considered stable for NDF were not stable for NDid &IDRP.

The fact that the evaluated cultivars had detertajnasemi-determinate, or
indeterminate types of growth had no influence loa rtesults, considering that all of them

were among the most stable.

4.3.3 AMMI analysis

According to AMMI analysisthe first genotypic component for flowering represel
28.6% of the sum of squares of the interactionthedsecond component represented 23.5%
(Table 4.4). Therefore, with only two components,wias possible to explain the GE
interaction for flowering in 52.1%. For NDM, the AWI2 biplot, which shows the interaction
effects of IPCALl versus IPCA2, indicates that tlegcpntage for IPCA1 and IPCA2 was
37.1% and 13.9%, respectively, totaling 51%, witb tomponents (Figure 4.1).
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Table 4.3.Estimates of parameters of adaptability and stgtwhi the traits number of days to flowering (NDRumber of days to maturity
(NDM), and number of days for the reproductive peér(NDRP) determined using the methodE8ERHART and RUSSELL [8] for crops
grown in 24 environments in 2008/2009 and 2009/2E4}s0ns

Genotype

Roos CaminoRR
BMX TitanRR
CD212RR
V-MaxRR
CD214RR

FTS CMRR
M7211RR
BRS245RR
NK7074RR
M7578RR
Fundacep54RR
Fundacep59RR
M7908RR
PO8Y11
CD219RR
ValiosaRR
TMG103RR
P98Y51
P98Y70
M9144RR

NDF NDM NDRP
Mean BLi o R*(%) Mean BL 6% R*(%) Mean BL 6% R*(%)
39.0 0.87 12.52** 89.9 106.4 0.86 4.20**96.7 67.2 1.16* 7.19* 77.7
40.0 0.86 8.38** 927 108.1 0.83 1.94*098.0 679 1.10* 6.06** 77.9
447 0.98* 6.81* 958 1114 1.13 5.66**97.5 66.3 1.35 6.59** 83.4
42.9 1.02** 251* 98.1 113.3 1.00** 3.39**98.0 70.2 1.26 1.38ns 90.7
46.1 1.21 456** 97.7 116.0 1.19 1.79*99.1 69.7 1.37 1.08ns 92.6
48.6 0.92 2.80* 974 116.7 1.04* 1.94*98.7 67.6 1.23 2.32ns 88.5
47.9 1.04* 3.46** 976 118.2 1.08 4,1097.9 70.2 1.43 4.76** 87.4
51.2 0.94 10.17**92.6 1185 0.98* 9.52** 95,0 67.0 0.92** 2.07ns 81.7
50.8 0.94 15.86** 89.3 119.3 1.11 2.78*985 674 1.01* 7.69* 714
51.6 1.06 20.28** 89.3 121.1 1.11 3.92*98,1 68.8 0.84* 4.04** 73.0
49.7 1.23 2.28* 98.7 122.7 1.12 474978 726 1.01* 6.35** 74.2
54.5 0.89 2.16* 977 1229 0.98* 2.78*98.1 68.1 0.96** 4.47** 76.6
52.9 0.94 0.74* 989 1236 1.04 4.08*97.8 70.2 1.05** 6.91* 74.7
52.5 1.04* 2.52*» 98,1 1239 1.02** 1.40**98.9 71.2 0.94* 1.77ns 95.8
57.7 0.89 0.29ns 99.1 1295 0.94 8.1595.2 716 0.81 5.62** 67.0
57.4 1.03 1.57** 98.6 133.0 0.99** 6.90**96.3 75.2 0.88* 1.67ns 81.9
62.9 1.07 7.68** 955 134.4 0.96* 9.28*94.9 71.1 0.98** 8.42** 68.8
62.6 1.15 3.59* 979 136.0 0.98* 17.58*915 729 0.54 18.28** 26.4
62.8 0.93 9.75** 928 136.8 0.76 7.16*93.7 739 0.53 9.45** 37.0
63.4 0.99** 9.00* 941 1419 0.86 8.60**94.1 78.2 0.64 8.11** 49.3

B1;: linear response of genotype | to environmentalatimi; ¢ %4;: deviation from the regression?Roefficient of determination.

"™ not significant (p > 0.05j;and”™ (p < 0.05) and (p < 0.01), respectively.
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Figure 4.1. AMMI2 biplot with the two main components of inteteon (IPCA1 and IPCA2)
corresponding to the maturity of 20 genotypes.

In this graphical representation, genotypes locatede to the origin are considered
the most stable, which means that they contriblitdd to the GE interaction. Duartend
Vencovsky[24] have defined that genotypes are evaluatedhenbasis of their respective
adaptive amplitudes and are stable and adaptdek tie$t environments. Although the sum of
cumulative percentage is equivalent to that of 8ang, the first genotypic component for
maturation was more significant and represented wiothe interaction (37.1%). The scores
can show us how genotypes and environments intefacis, components with even signs
interact positively, showing adaptive synergismevdas components with odd signs suggest
a negative interaction [24].

For NDRP, the components IPCA1 and IPCA2 accouftted9.3% of the interaction
(Table 4.4). Thus, to establish stable genotypesngrthe three traits, it was decided to use as
a reference only NDM, because the first term haslahgest representation. For all maturity
groups to be represented in order to obtain theessgn, the cultivar M9144RR showed the
best performance, given its lowest ASV values, agnah late genotypes. According to

Oliveiraet al. [25], maturation and late seasonal diseaseegnportant components in the GE
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interaction. This can be observed when cultivatatg genotypes with long juvenile periods
in areas of high latitude, as in the southern megio

These cultivars remain longer in the field, makihgm more vulnerable not only to
environmental influences but also to attacks oftpesd pathogens, precluding a more
accurate assessment of maturity. Thus, althouglataration phase can be determined for
these genotypes, it is regarded as late and uestabl

By the definition of stable cultivars, in additida the cultivar M9144RR, cultivars
P98Y11, Fundacep 59RR, M7908RR, Roos Camino RR, BMX TITAN RR were
identified employing the AMMI method and the low@sV values for maturation (NDM) as
reference.

Among the five stable cultivars identified by th&k Enethod, only one was also
identified using the AMMI method. Using the AMMI ii@d, we selected six cultivars as
stable, two of which were indeterminate, where#es tltivars tended to have higher ASV
values, and therefore were more unstable. In gereran considering small deviations from
the expected values, the method was effective louleding RMG. Similar results were
obtained byAlliprandini et al. [2] using the ER method.

The AMMI method tries to adjust the model more aately by decomposing the sum
of squares of the interaction, making it possildeidentify genotype stability with biplot
graphs. Beniret al. [26] used biplot techniques to evaluate dgeonomic performance of

wheat, allowing inferences to be made about itotyges.

4.3.4 RMG Classification

Using average maturity values from the tests anderstable cultivars according to
the methods of stability analysis used in this gtudMG were calculated using linear
regression analysis, which showed high\Rlues (Table 4.5). The RMG values obtained
were compared with those previously reported asdlaised by soybean research companies
[18]. The values are consistent with the expectddes, starting with the lower ones, with 5.6
and reaching approximately 8.1. The late genotyaes RMG values (8.7-9.1) greater than
the expected values. Both the ER and AMMI methdasved similar classification results,

although AMMI tended to be more selective for Igémotypes.
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Table 4.4. Eigenvalues (E) and cumulative percentages fortthigs number of days to
flowering (NDF), number of days to maturity (NDMJnd number of days to the reproductive
period (NDRP) determined using the AMMI method. (W& for the two main components of
interaction (IPCAL1 and IPCA2) and ASV values fortaration for genotypes of crops grown
in 24 environments in 2008/2009 and 2009/2010 s=aso

PC NDF NDM NDRP
E* % Ac. E* % Ac. E* % Ac.

1 1819.91 28.63 2402.53 37.10 2202.00 32.04

2 1494.99 52.15 900.32 51.00 1193.12 49.39

3 1293.34 7250 828.92 63.80 603.33 58.17

4 624.02 8231 595.05 7298 567.89 66.43

5 344.25 87.73 469.05 80.23 512.62 73.89

Genotype IPCA1 IPCA2 IPCA1 IPCA2 IPCA1 IPCA2 ASV

PO8Y11 -0.1 0.2 0.0 -0.1 0.2 0.1 0.1
Fundacep59RR 0.4 1.0 0.0 -0.7 -0.9 0.7 0.7
M7908RR -0.1 0.8 —-0.2 -0.8 -0.9 2.2 1.0
Roos CaminoRR 2.3 -1.7 —-0.6 0.3 -1.0 -2.1 1.7
BMX TitanRR 1.8 -1.5 —-0.7 -0.4 -1.1 -1.8 1.9
CD219RR 0.5 0.5 1.0 -0.6 0.0 0.7 2.8
V-MaxRR 1.0 -1.3 -1.1 0.2 -0.5 -1.9 2.9
Fundacep54RR -0.1 -0.4 -1.1 -0.4 -0.1 -0.2 3.0
FTS CMRR 6.3 0.0 -1.1 0.6 -1.4 -0.3 3.1
M7211RR 0.7 -0.6 -1.3 0.4 -1.6 -1.0 3.7
NK7074RR -3.7 -0.8 -1.5 0.0 -1.1 2.6 4.1
ValiosaRR -0.1 0.6 1.6 -0.6 1.2 -0.1 4.4
M7578RR -3.8 -1.2 -1.6 -0.4 -0.8 1.9 4.4
CD214RR 0.5 -2.0 -1.8 0.1 -0.5 -1.5 4.9
BRS245RR 1.2 3.1 6.9 4.7 0.1 0.8 5.3
CD212RR 0.4 -1.8 -2.0 -0.8 -1.7 0.0 5.6
M9144RR -0.2 2.1 2.3 0.7 2.2 0.7 6.2
PO8Y51 -0.4 0.6 2.3 -1.1 3.4 0.0 6.4
PO8Y70 -0.2 1.8 2.5 0.2 2.4 0.0 6.7
TMG103RR -0.4 0.4 2.6 -1.3 2.6 -1.1 7.2

*Only the first five principal components of decoogtion are shown

Taken together, we believe that further studiedudting the assessment of more
genotypes and test sites will be of great impoeams it allows better use of the specific
potential of each genotype and the adequate pladeofethe genotype in their areas of
adaptation. Another opportunity would be to estsdblseparate trials for the Southern and
Midwest regions, to study new methods of stabfiitya better definition and selection of the

most stable genotypes, and to improve the claasibic of maturity groups.
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Table 4.5. Values of relative maturity groups (RMG) estabdidhby regression, using the
genotypes classified as stable according to thdadebf EBERHART and RUSSELL [8] and
AMMI analysis [10], and those established accordothe method oAlliprandini et al. [19].

Genotype Average Calculated RMG tabulated
(days) ER AMMI

ROOS CaminoRR 106.4 5.6 5.6 5.6
BMX TITAN RR 108.1 5.8 5.8 5.6
CD212RR 111.4 6.2 6.2 6.3
V-MaxRR 113.3 6.4 6.4 6.4
CD214RR 116.0 6.7 6.7 6.8
FTS C.MOURAO RR 116.7 6.8 6.7 6.7
M7211RR 118.2 7.0 6.9 7.0
BRS245 RR 118.5 7.0 6.9 7.5
NK7074 119.3 7.1 7.2 7.1
M7578RR 121.1 7.3 7.2 7.2
FUNDACEP54RR 122.7 7.4 7.4 7.5
FUNDACEP59RR 122.9 7.5 7.4 7.6
M7908RR 123.6 7.6 7.5 7.6
PO8Y11 123.9 7.6 7.5 7.6
CD219RR 129.5 8.2 8.1 8.2
VALIOSA RR 133.0 8.6 8.5 8.1
TMG103RR 134.4 8.7 8.6 8.3
PO8Y51 136.0 8.9 8.8 8.6
PO8Y70 136.8 9.0 8.9 8.7
M9144RR 141.9 9.6 9.4 9.2
ER:y=0.1107x — 6.1373 “=R0.9926

AMMI: y = 0.1063x — 5.679 ’R 0.9823

4.4  CONCLUSION

According to the results, the AMMI and Eberhart &wbksell methods were effective
in the identification of stable genotypes and carubsed in combination for their classification
into Relative Maturity Groups (RMG). Both methodgies were classified as expected,
mainly up to the group 8.1, although later cults/bad their RMG values established above
the expected values. We conclude that the AMMI etleads to a better interpretation of
the GE interactions. We suggest furthering thesdia$ by employing other methodologies

and by separating the southern and midwest envieaisrio determine the best fit for RMG.
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5 ANALISE AMMI PARA DETERMINAR GRUPOS DE MATURIDAD E RELATIVA

PARA A CLASSIFICACAO DE GENOTIPOS DE SOJA
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RESUMO

A classificacdo de gendtipos de soja em grupos ateiridade distintos € de grande
importancia para a avaliagdo, selecdo e producaocultieares para as principais regides
produtoras no mundo. Objetivou-se identificar ggrus estaveis como referéncia e também
classificar Grupos de Maturidade Relativa (GMRJljazindo-se de 20 cultivares comerciais
de soja avaliadas para os caracteres numero deatiaglorescimento, numero de dias para
maturidade e comprimento do periodo reprodutivdizatido-se dadosle 17 ambientes
distribuidos nas principais regides produtoras dasiB A avaliacdo segundo a metodologia
AMMI demonstrou eficiéncia na classificacdo dadicaies, mesmo separando-se as regioes
sul e centro, da analise considerando todos oseauteisi juntos. Os GMR obtidos podem ser
utilizados separadamente para cada regiao ou amtamodelo Unico para o Brasil.

Palavras-chave Glycine max.(L.) Merrill, Interacdo gendtipos x ambientes, maturejad
estabilidade
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AMMI Analysis to Determine Relative Maturity Groups for the Classification of

Soybean Genotypes

ABSTRACT

The classification of soybean cultivars into distirmaturity groups has great
importance for their evaluation, selection and paigbn in major soybean-growing regions
of the world. The objective of this study was tentify stable soybean genotypes and classify
them into relative maturity groups (RMGs) by evéilug 20 commercial soybean cultivars
using data from 17 environments across the maiomegof Brazil for the following three
traits: the number of days to flowering, the numbkdays to maturity and the length of the
reproductive period. The evaluation was performmmbaling to the additive main effects and
multiplicative interaction (AMMI) method and effamtly distinguished stable genotypes for
the generation of RMGs independently of the reginalyzed. The established RMGs can be
used separately for each region or adopted asga@miodel for Brazil.

Keywords:Glycine maxL.) Merrill, Genotype-environment interaction, Maturi§tability
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5.1 INTRODUCTION

Companies in Brazil have been classifying soybedtivars by their maturation cycle
into simple groups labeled early, semiearly, inedate, semilate and late (Alliprandiei
al., 1994). Despite its considerable reliability, tkigassification is applicable only to local
situations and certain specific conditions. In thated States, the cultivar relative maturity
method is employed, which classifies cultivars imgwups varying from 00, the most
northern, to VIII, the most southern (Zhaagal, 2007). The adaptation ranges for each
North American maturity group extend between 208 320 km in the north-south direction
in the United States (Bruns, 2009). This method prawved to be very useful because it
classifies cultivars into distinct maturities araslzally defines the adaptation region for each
cultivar. These properties are important both fgricultural zoning and for harvest planning
by individual farmers.

Alliprandini et al. (2009) used two years of soybean crop maturitg datl published
the first research on relative maturity groups (R1@ Brazil. According to these authors,
their study results indicate that soybeans canldssified into five to nine RMGs, similar to
what has been used in the United States. This erorgestudy, conducted with conventional
cultivars and developed in partnership with seveoahpanies, was a milestone in the creation
of a network of tests for evaluating cultivars andhe understanding of RMGs. Currently,
the use of conventional soybean cultivars is redweigh the increased usage of genetically
modified cultivars, which are grown on approximgat®8.8% of the total area of Brazil where
soybean is cultivated (Céleres, 2012).

To comprehend the behavior of a cultivar underedéiit environmental conditions,
the plant breeder must understand the genotypeesiment interaction (G x E). This
interaction can be described as the change inivelgerformance of the genotype due to
environmental differences. The study of the G mtéraction is important to define not only
the best-performing genotypes, e.g., those withhilgaest yield, but also those which are
least influenced by the interaction, which meastinesadaptation of a cultivar. According to
Meotti et al. (2012), this interaction is intrinsically correddt with the growth, reproduction
and maturity periods of a cultivar because thesayezatly influenced by the photoperiod.

Several methods to assess stability have been gedp@ddditive main effects and
multiplicative interaction (AMMI) analysis, in pactlar, combines statistical techniques,

such as analysis of variance, and interaction alcomponent analysis (IPCA) to model
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the main effects (genotypes and environment) aad3lx E interaction effects, respectively
(Mandel, 1971; Kempton, 1984; Zobstl al, 1988). AMMI analysis can help not only in the
identification of high-yield and widely adapted gé&ypes but also in the implementation of
the so-called agronomical zoning, aimed at makiagionalized recommendations and
selecting test locations (Gauch and Zobel, 199@beFet al. (1988) list some of the
advantages of this method: it allows a more detagealysis of the G x E interaction; it
guarantees genotype selection, capitalizing opatstive interactions with the environment;
it provides more accurate estimates of genotymparses; and it allows for easy graphical
interpretation of results through so-called biplatswhich both genotype and environment
are simultaneously represented. Several studids atiiter crops have been developed using
this technique and seeking to establish environsnemtd genotypes of greater stability
(Guerraet al, 2009; Hassanpanah, 2010; Sadegfal, 2011).

Oliveiraet al. (2006) studied the G x E interaction in the cohtghsoybean yield and
concluded that the AMMI1 model captured 36% of then of squares of the G x E
interaction. Working with different populations thfe F, generation, Mai&t al. (2006) found
a large proportion of stability in soybean linesngsthe AMMI methodology. Silva and
Duarte (2006) used soybean culture to determinbilisyaparameters through different
methods and concluded that the methodologies offaneand Russell and AMMI analysis
had relatively weak association, suggesting they ghould be applied together. Cucolato
al. (2007) successfully explained the environment @nedstability of the soybean cultivars
that they studied using the AMMI model.

The goal of the present article was to establisteed on the AMMI analysis of
genotype stability, a classification for the maturna of soybean into RMGs that may be used
for any soybean genotype cultivated in Brazil. Tdiessification will allow new cultivars to
be categorized and duly allocated to RMGs by pmograconcerned with the genetic

improvement of soybean.
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5.2 MATERIALS AND METHODS

Twenty commercial soybean cultivars were evaluateldl, of them genetically
modified for resistance to glyphosate and provided soybean genetic improvement
companies in Brazil. These cultivars had diffenewturation attributes, such as the presence
or absence of a long juvenile period and a detaatajnsemi-determinate or indeterminate
growth type (Table 1). Trials were conducted indifferent Brazilian locations (Table 2). For
the analysis of the southern region of Brazil, seleations in this region plus two in Mato
Grosso do Sul (Midwest region of Brazil) were coesed, providing a total of nine
environments. The remaining eight locations wetanathe central region. The study was
conducted during the agricultural harvests of 2R089, 2009/2010 and 2010/2011 to assess
the different flowering and maturation behaviorgha genotypes.

The preparation of the experimental areas begdntivit desiccation of weeds and the
fertilization of planting furrows. Sowing was pemfieed using an experimental plot seeder for
direct planting, preferably in the first half of Xember to diminish photoperiod-related
effects. All the plots underwent phytosanitary cohtEach plot comprised four 5.0-meter
rows with 0.5-meter spacing between the rows. Wueexternal rows served as borders; thus,
there was 5.0 frof useful area per plot.

The experimental design was based on randomizetkgylavith two repetitions in
each experimental year. The following assessmegnts wiade on each plot: the number of
days to reach full flowering (NDF), which occursrithg the R stage, and the number of days
to maturity (NDM), counted from sowing to maturatiat stage R when at least 95% of the
pods reach maturity (Fehr and Caviness, 1977). Aumaber of days in the reproductive
period (NDRP) was determined from the number okdagtween full flowering and maturity.
After collection, the data were first split into dwgroups by region (southern and central
regions of Brazil) and then considered as a whofgetform a joint analysis of variance.

The AMMI analysis combines analysis of variancd BCA in a single model that is
additive regarding the main effects of genotypesl amvironments and multiplicative
regarding the interaction effects (Gauch and Zob@96). The following equation describes

the model:

Yij=u+0g+g+ 212:17\1( Yir Qe + pij + €
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where Y; is the mean response of the replicates of ithegenotype in thg"
environmenty; is the overall meary; is the main effect of genotypg (i =1, 2, 3,...9); §
is the main effect of environmefjt ( =1, 2, 3,...,©); andZﬁzlkk Y, %k 1S the standard
error in which,, is the singular value of thid" axis of the interactiony;, is the singular
value of thé™ genotype on th&" axis, . is the singular value of t& environment on the
K" axis,p is the number of axes retained in the modelkaisdthe non-null characteristic root
(k =1, 2,.., min ¢-1, e-1)). The residual of the interaction (noisepis and finally,g; is the
mean experimental error.

The multiplicative part is analyzed through itsngipal components by decomposing
the G x E sums of squares into different axes arpmments called IPCAs or AMMIs (Duarte
and Vencovsky, 1999). Once in possession of theAlP@nd IPCA2 scores, the AMMI
stability value (ASV) is given by the equation froRurchaseet al. (2000), as described
below:

_|[ss1pcat p X
ASVi= \/[SS IPCA2 (IPCAl)] + (IPCA2)

where SS IPCAL and SS IPCA2 are the sums of sqodrée AMMI analysis for the first
and second axes, respectively, and IPCA1 an IPGAZhe respective PCA scores. Lower
values indicate genotypes of greater stability.

The scores were calculated for the data from thathson and central regions
separately and then together to represent BrasihdJeach of the three sets of scores, the
most stable genotypes for the southern and cerdggabns as well as Brazil were chosen.
Regression analysis was then performed on theestgnlotypes previously selected. With the
fitted equation, which involves the maturation datel control samples with defined RMGs
(Alliprandini et al, 2009), the RMGs of the remaining genotypes wealeutated and
compared with those recently established and phdadiby Alliprandiniet al. (2013). In these
analyses, the computational program GENES (Cru@lp@nd software of the Statistical
Analysis System (SAS Institute, Inc., Cary, NC, USvere used.
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5.3 RESULTS AND DISCUSSION

The trials took place in a diversified group of eamments (Table 5.1), representative

of the main regions of Brazil where soybean isicated.

Table 5.1 Test environments by southern and central regionshe soybean harvests of
2008-2011.

Southern Location Elevation (m) Latitude

environments

1 Cruz Alta 452 28°60'S
2 Passo Fundo 660 28°45'S
3 Passo Fundo2 687 28°30'S
4 Cascavel 750 25°10'S
5 Cascavel2 781 25°05'S
6 Palotina 333 24°30'S
7 Rolandia 645 23°20'S
8 Dourados 450 22°20'S
9 Maracaju 384 21°60'S
Central Location Elevation (m) Latitude

environments

1 S. Gabriel Oeste 650 19°40'S
2 Goiatuba 750 18°05'S
3 Morrinhos 850 17°95'S
4 Rio Verde 715 17°80'S
5 Cristalina 1189 16°80'S
6 Sorriso 355 12°20'S
7 Porto Nacional 240 10°70'S
8 Balsas 245 07°05'S

The genotypes tested are represented in Table 5.2.
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Table 5.2.Soybean genotypes by growth type, the presencelaigjuvenile period (LIP)
and relative maturity group (RMGtab), as tabulaedording to data from Alliprandirit al,
(2013).

Genotype Growth type LJP  RMGtab
1 Roos Camino RR Indeterminate No 5.6
2 BMX Titan RR Indeterminate No 5.6
3 CD 212 RR Determinate No 6.3
4 V-MAX RR Indeterminate No 6.4
5 CD 214 RR Determinate No 6.8
6 FTS Campo Mourdo RR Semideterminate No 6.7
7 BRS 245 RR Determinate Yes 7.5
8 Fundacep 54 RR Determinate No 7.5
9 Fundacep 59 RR Determinate No 7.6
10 M7211 RR Indeterminate Yes 7.0
11 NK 7074 RR Determinate Yes 7.1
12 M7578 RR Determinate Yes 7.2
13 M7908 RR Determinate Yes 7.6
14 PO8Y11 Determinate Yes 7.6
15 CD 219 RR Determinate Yes 8.2
16 Valiosa RR Determinate Yes 8.1
17 TMG103 RR Determinate Yes 8.3
18 PO8Y51 Determinate Yes 8.6
19 P98Y70 Determinate Yes 8.7
20 M9144 RR Determinate Yes 9.2

The analysis of the southern region resulted invVawation coefficients: 1.7% for the
NDF, 0.8% for the NDM and 1.8% for the NDRP (Tabl&). For the central region, the
values were as follows: 4.2% for the NDF, 1.4%tf@ NDM and 3.7% for the NDRP (Table
5.4).

According to Carvalhet al. (2002), these low coefficients are evidence ofedl-w
conducted experimental arrangement. The variataefficients for the central region were
higher because of the greater variety of the enwrents, especially regarding latitude in the
southern part of this region.

The analysis of data from the southern region skiowt all the effects were
significant for the NDF, therefore highly influeali from the trial years assessed to the

genotypes and their interactions.
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Table 5.3 Summary of the joint analysis of variance for lsegn traits measured in the
southern region and consisting of the number osdaylowering (NDF), to maturity (NDM)
and in the reproductive period (NDRP).

SV DF S¢
NDF NDM NDRF
B/L)IY 27 43.4 73.0 131.3
Genotypes (G) 19 60692.% 98163.2: 9763.%
Years (Y) 2 13429.3 10174.8° 489.1¢
Locations (L) 8 129687.8 121116.4 14052.5¢
GxY 38 1750.% 2630.4- 1845.9-
GxL 152 3752.2 5546.4- 7132.2«
Y xL 16 16560.0 21796.3 29933.3
GxYxL 304 2920.2 7510.06- 8130.5-
Residual 513 462.0 595.9 949.6
Mean (days) 55.6 129.7 74.1
Heritability (%) 98.0 98.4 86.6
CV (%) 1.7 0.8 1.8

"Not significant at the 1% probability level (p >0@); " significant at the 1% probability level £0.01); SV,
source of variation; DF, degrees of freedom; S8y etisquares; and CV, coefficient of variation.

Table 5.4 Summary of the joint analysis of variance for lsegn traits measured in the
central region and consisting of the number of dayBowering (NDF), to maturity (NDM)
and in the reproductive period (NDRP).

SV DF SS
NDF NDM NDRF
(B/L)IY 24 125.2 117.1 318.:
Genotypes (G) 19 35646.4 84453.6- 14088.3
Years (Y) 2 1877.58° 3178.3° 419.9"
Locations (L) 7 25023.8 67516.6- 24471.5
GxY 38 749.6° 788.4* 1001.1¢
GxL 133 5021.3 6533.0- 6941.4
Y xL 14 12219.6 19678.8 6956.6+
GxYxL 266 4709.6 4564 . % 7163.5-
Residual 456 1545.2 1219.9 2895.1
Mean (days) 43.7 110.4 66.6
Heritability (%) 97.8 98.8 93.0
CV (%) 4.2 1.4 3.7

"Not significant at the 1% probability level (p >0@); " significant at the 1% probability level £0.01); SV,
source of variation; DF, degrees of freedom; S8) stisquares; and CV, coefficient of variation.

The year factor was not significant for the NDMitirand for the NDRP trait, no
significant effect was observed for the year factothe genotype-year interaction. The joint
analysis of the data from the central region (T&g shows that the effect of the year factor
and the genotype-year interaction were not sigmfi¢or any trait; therefore, the growth year
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did not affect the analysis in this region or proelsignificant differences in the duration of
the maturation or the reproductive period of tteted genotypes. These results suggested that
the number of test years in the central region tmayeduced, as long as multiple locations
are sampled. In addition, pluviometric data frore gtate of Parana indicate that there was
less rain in 2008 in the western and southwestsgions, which may have been relevant for
the analysis (SIMEPAR, 2011). The joint analysishaf data from the Brazil region, using all

data are presented in Table 5.5.

Table 5.5 Summary of the joint analysis of variance for lsgn traits measured at all
locations in the study (Brazil) and consisting loé number of days to flowering (NDF), to
maturity (NDM) and in the reproductive period (NDRP

SV DF SS
NDF NDM NDRF
(B/L)IY 51 168.7 190.1 449.¢
Genotypes (G) 19 92940.4- 180174.1% 21855.5
Years (Y) 2 7062.1° 4879.9° 869.6"
Locations (L) 16 226527.5 377455.5 66215.6-
GxY 38 1640.1- 2097.8- 1935.4-
GxL 304 12171.% 14522.1 16069.9
Y xL 32 37024.2 49948.4 36929.4
GxYxL 608 8490.2- 13395.% 16205.%
Residual 969 2007.3 1815.8 3844.8
Mean (days) 50.0 120.6 70.5
Heritability (%) 98.5 990.1 93.2
CV (%) 2.8 1.1 2.8

"Not significant at the 1% probability level (p >0Q);~ significant at the 1% probability level £0.01);
SV, source of variation; DF, degrees of freedom; @ of squares; and CV, coefficient of variation.

The largest variances were due to location fothadltraits (Tables 5.3, 5.4 and 5.5).
Mean heritability data were obtained using the ysialof variance, as in Cruz (2001), and
remained above 85%, which indicates a strong geretnponent to the analyzed traits that
varied according to the genotype. Interaction é$feould be observed in all the situations in
both regions studied, most notably in the yeartiocainteraction. This interaction highlights
the large differences between test years and mtatnd the necessity of considering both
factors together for a correct evaluation.

The effects of the different genotypes tested waiso significant for the

characteristics under analysis, and the highestep&age value, which also had the highest



68

variation, was found for the NDM trait. Alliprandiret al. (2009) demonstrate that this
amplitude of variation allows the classificationg#notypes into five to nine different relative
maturity groups. The effects of the genotype-lanainteraction were also significant for all
three traits but displayed low variability valuetiem compared with the main effects. This
pattern indicates that interaction exists but idesser importance because of the regional
adaptation through latitude and longitude (Tabl8s 5.4 and 5.5).

Nevertheless, all these effects must be taken astmunt to correctly evaluate the
genotypes regarding the assessed characteristigzacttice, the genotype-year interaction
displayed the lowest value in all situations, asuoed in an earlier study. Alliprandiet al.
(2009) also reported that this interaction was fowall environments, which suggested that
genotypes can be efficiently classified into RMGsew the environments representative of
the regions in which the cultivar will be grown andmmercialized are considered. This
conclusion gains further strength when we assessrifple interaction among genotype, year
and location, which has a p value below 0.01 ircadles. An analysis of the G x E interaction
compared with the other interactions (Table 5.6)wshthat the values for the genotype-
location interaction were greater than those f& ¢fenotype-year interaction (Table 5.6),
which is indicative of the importance of conductagaluations in different environments.

According to Cruz (2001), these interactions fotiee plant breeder to conduct a
detailed study of the cultivar performance andegheironment, namely, through the analysis
of genotype stability and adaptability. The triphteraction was also significant for all the
traits. It is important to know which genotypes arere stable and more predictable because

they will be used as references for defining théumig groups.

Table 5.6.Percentages of genotype x environment interacfionghe three analyses of traits
in transgenic soybean within southern, central Bail regions between 2008 and 2011.

Southern Central Brazil

NDF NDM NDRP NDF NDM NDRP NDF NDM NDRP

GxY 20.7 16.7 10.7 7.1 6.6 6.6 7.3 6.9 5.6
GxL 446 353 416 47.9 54.9 45.9 54.5 48.3 46.9

GxYXL 346 47.8 475 44.9 38.4 47.4 38.1 44.6 7.34

G, genotypes; Y, years; L, locations; NDF, numtedays to flowering; NDM, number of days to matyriand
NDRP, number of days in the reproductive period.
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The data regarding flowering (NDF) and maturity (MpPshowed the expected mean
values when the cultivars were grown within theagions of adaptation. However, the
cultivars obtained from breeding programs in thetré region did tend to increase the
duration of their flowering period when cultivatedthe South of Brazil because of their long
juvenile period. Analogously, the cultivars deveddpn the South and lacking characteristics
of juvenility tend to speed up their flowering amdturation cycle when cultivated at lower
latitudes (Bruns, 2009). Aside from the photopedatfects on the cultivars, there was also a
temperature influence, which strengthened towaednttrth. The effect of temperature on the
genotypes at different latitudes is, however, uarcleecause in the cultivars of the Midwest,
the long juvenile period favors an increased ihiggowth period prior to flowering, which
causes the cultivars to prolong the cycle when sovine South (Destret al, 2001).

There were significant differences in the lengththed reproductive periods, with the
observed mean NDRPs slightly greater in the Sayitien the local conditions relative to the
central region, where the cultivars developed earlseorgeet al. (1990), studying soybean
cultivars from different maturity groups, showedatthsoybean maturity is delayed as
temperature decreases in high-elevation envirorsremd that the duration of the vegetative
phase increases along with the time until matuniyh these same patterns also observed in
the experiments conducted in the South. AccordmgKkantolic and Slafer (2007), the
sensitivity to photoperiod remains high even dutimg reproductive period, regardless of the
duration of the photoperiodic exposure.

After conducting the joint analyses, the NDF andNNDalues were found to be
highly correlated (Table 5.7), with correlation tfa@ents of approximately 0.85, which
indicates that these parameters are directly @e@land that excellent predictive power can
be obtained using only one of the two traits. Coediits above 0.90 were found by Peluzio
al. (2005) and Nogueirat al. (2012). By contrast, a low correlation betweendheations of
the flowering and the reproductive periods was oleskin all the analyses, with correlation
coefficients between 0.08 and 0.19. Therefore,athly parameter selected for verification
with the AMMI methodology was the maturity (NDM).

According to the AMMI analysis of the data from tkeuthern region, the first and
second genotypic components for the NDM represeB&d% and 21.7% of the sum of
squares of the interaction, respectively (Tablean@® Figure 5.1). Therefore, it is possible to

explain 51.4% of the G x E interaction for the niéyuparameter using only two components.
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Table 5.7. Phenotype correlation matrix with Pearson correfattoefficients for traits of
transgenic soybean in the analyses of the soutaincentral regions considered separately
and combined (Brazil).

Southern Central Brazil
NDF NDM NDRP NDF NDM NDRP NDF NDM NDRP
NDF 0.836** 0.083** 0.864** 0.169** 0.872** (0.194**
NDM 0.616** 0.642** 0.650**

Significant at the 1% probability level; NDF, numkef days to flowering; NDM, number of days to nétty
and NDRP, number of days in the reproductive period

For the data from the central region, the NDM valtar the first principal component
were different and more significant. From the AMMiilot, which shows the interaction
effects between IPCA1 and IPCA2, the percentageth&se two parameters were 47.9% and
13.6%, respectively, and 61.5% for the two comptsmeambined (Figure 5.2). In this type of
graphical representation, the genotypes and enwieois considered to be more stable are
those found closer to the origin, i.e., those ttatnot contribute much to the G x E
interaction. Duarte and Vencovsky (1999) state tetotypes should be assessed in their
respective adaptation ranges, being stable andextipthe test environments.

In the analysis that accounted for all the envirenta together (Brazil), the values for
the first two principal components were 30.8% aiéolrespectively (Figure 5.3). The first
principal component, which explains more of thelateon, was associated with the data from
the central region, perhaps because the envirosnséundied in this region can be considered
more homogeneous than those in the South.

The conclusions drawn by Oliveied al. (2006) cite elevation, maximum temperature,
rainfall and end-of-cycle diseases as importantpgmments of the G x E interaction aside,
from the maturation genotypic factor.

The analysis of the component scores can show hemotgpes and environment
interact: scores with the same sign interact pasitj displaying adaptive synergism, whereas

scores of opposite signs suggest negative intera@@uarte and Vencovsky, 1999).
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Figure 5.1 AMMI2 maturity biplot using data from the southeregion showing IPCA1 x
IPCA2, 20 genotypes and 27 environments.

Cascavel in 2008/2009, 2009/2010 and 2010/2011arRid in 2009/2010; and Cruz
Alta in 2008/2009 were chosen as the most stabliraamiments in the South. If there is

repeatability in the stability of an environmenteothe years, then that environment can be

highly reliable for tests (Duarte and Vencovsky99p

The location of Cascavel stands out in the Souttalse of its highly repeatable

stability, with high stability in the three yearktesting. For the central region, the following
environments were selected as the most stable:VRide in 2008/2009, 2009/2010 and
2010/2011; Cristalina in 2008/09; and Sorriso i22010.
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Table 5.8 Eigenvalues and cumulative percentages for tingbeu of days to maturity (NDM) trait by AMMI analgs IPCAL1 and IPCA2 axes
and ASV** for the maturity of genotypes studiednime environments of the southern (s) region, eggivironments of the central (c) region
and all environments of Brazil (br) from 2008 tdl20

AxiS Southern NDM Central NDM Brazil NDM
Eigenvalue AXxis Prop. Cum %  Eigenvalue Axis Prop.unC% Eigenvalue Axis Prop. Cum %
1 2327.27 0.30 29.67 2851.61 0.48 47.98 4625.97 1 0.3 30.82
2 1702.81 0.22 51.38 809.98 0.14 61.61 2553.95 0.1747.84
3 992.33 0.13 64.03 483.86 0.08 69.75 1620.49 0.1158.64
4 677.42 0.09 72.67 450.87 0.08 77.34 1481.14 0.1068.51
5 410.25 0.05 77.90 354.23 0.06 83.30 980.21 0.07 5.047
6 354.84 0.05 82.42 323.59 0.05 88.74 749.14 0.05 0.038
7 295.82 0.04 86.20 215.71 0.04 92.37 538.24 0.04 3.628
8 283.77 0.04 89.81 100.79 0.02 94.07 420.20 0.03 6.428
9 209.07 0.03 92.48 79.00 0.01 95.40 375.79 0.03 .9288
10 170.64 0.02 94.65 68.70 0.01 96.55 324.48 0.02 1.089
Genotype IPCA1 IPCA2 ASVs IPCA1 IPCA2 ASVc IPCAL ar2  ASVbr
1 -1.22 2.89 3.34 -2.34 -0.58 8.27 2.92 2.84 6.01
2 -1.18 2.87 3.29 -2.87 -0.64 10.12 3.13 2.65 6.25
3 -2.44 0.75 3.42 -1.46 -0.67 5.19 2.25 -0.71 414
4 -1.05 1.37 1.98 -2.09 -0.60 7.39 2.27 0.85 4.20
5 -1.26 -0.91 1.94 -1.29 -0.29 4.54 1.26 -2.06 3.08
6 -0.04 0.33 0.34 -1.78 0.12 6.25 1.43 -0.14 2.59
7 2.44 -2.42 4.12 0.09 0.14 0.34 -1.19 0.34 2.18
8 -0.47 -0.70 0.95 0.79 3.75 4.68 -0.49 -2.10 2.28
9 -0.80 -0.60 1.24 -0.20 -1.19 1.38 0.42 0.17 0.79
10 -1.03 -0.53 1.51 -0.59 1.26 2.43 0.90 -1.69 2.35

Table 5.8. Continues...

11 -1.26 -1.24 2.13 -0.82 0.98 3.07 0.92 -2.05 2.64



12
13
14
15
16
17
18
19
20

-1.01
-0.61
0.19
-0.57
0.94
1.86
1.29
3.05
3.19

-0.77
-1.38
-0.91
-1.79
0.37
0.20
-0.66
2.17
0.96

1.59
1.61
0.95
1.95
1.33
2.54
1.88
4.70
4.47

-0.69
0.57
0.92
2.19
1.76
2.58
2.43
0.82
1.98

1.30
-0.39
0.83
-1.64
0.30
-0.40
-0.60
-1.71
0.03

2.75
2.03
3.33
7.89
6.20
9.09
8.59
3.37
6.97

0.76
-0.43
-1.02
-1.59
-1.75
-2.86
-2.63
-1.63
-2.67

-1.93
-0.76
-0.94
0.10
0.01
0.34
0.32
3.30
1.44

73

2.37
91.0
2.07
2.88
3.17
5.20
4.78
4.42
5.05

**Region designation.
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Figure 5.2 AMMI2 maturity biplot using data from the centraligion and showing IPCA1 x
IPCA2, 20 genotypes and 24 environments.

The central region contains one environment wittoasistently high stability at the
Rio Verde location, as confirmed by Pachetaal. (2009), who identified Rio Verde and
Placas as key locations for the development of saylbreeding programs.

AMMI analysis uses the decomposition of the intecacsum of squares to find the
best fit for the model. This makes it possible dentify genotypes and environments in a

biplot, where the best locations, specific adapiatiand genotype stabilities can be easily

observed.
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Figure 5.3 AMMI2 maturity biplot using data from all regioriBrazil) and showing IPCA1
x IPCA2, 20 genotypes and 51 environments.

two additional cultivars that were classified astable but displayed lower ASVs in the latest
and earliest maturation groups were also chosers. ddidition was performed because the
late cultivars grown in the southern region suffiegeeater insect infestation, which made the
assessment of their maturity more difficult. Thdldwing cultivars comprise the final
definition of stable cultivars for the southern imygusing the AMMI methodology and the
corresponding ASVs (Table 5.8) for maturation (ND&4) a reference: FTS Campo Mourao

The stable genotypes were found to lie in an inégliate maturation range. At least

RR, Fundacep 54RR, Fundacep 59RR, P98Y11 and ¥aR&s additionally, the BMX Titan

RR and M9144RR cultivars were included becauseheirtlow ASVs at the maturity

extremes. For this region, five cultivars were cidd as stable, four of which display

determinate growth and one shows semideterminatetigr
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Figure 5.4 Regression plots using data obtained from thelestgenotypes in the southern
(4A) and central (4B) regions and all environmentBrazil (4C).

The data for the central region also demonstratatl $table genotypes occur in an
intermediate maturation range. Similarly, two neulticars were defined with extreme

maturities because in this region, the early ggresyoriginating from the South speed up
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their cycles and develop extremely early because tdck a long juvenile period, which also
makes their accurate evaluation more difficult. §hn addition to the genotypes assigned by
AMMI, Roos Camino RR and P98Y70 were also assignetie RMG of this region. Using
the lowest ASVs for maturation, the following sldultivars were defined for the central
region: BRS245RR, Fundacep 59RR, M7211RR, M7578RIRM7908RR. Five genotypes
were selected as stable, only one of which havnmdeterminate growth type.

When considering the joint analysis of all locaicemd genotypes, the most stable
cultivars were also found in a narrow maturity nghe following extreme genotypes were
defined by the aforementioned criterion: Roos CamirR and P98Y70. In addition, the
following were defined as stable according to tHdM analysis: BRS245RR, Fundacep
54RR, Fundacep 59RR, M7908RR and P98Y11. All fiable genotypes were selected and
demonstrated determinate growth. Only one genotyae classified as stable in all of the
three location-specific analyses conducted, namélyndacep 59RR. The following
genotypes were stable in two of the three analyBBS245RR, Fundacep 54RR, M7908RR
and P98Y11. Figure 5.4 shows the regression piothe three analyses conducted by region
in this study according to the genotypes conside®dtable. The remaining RMGs were
determined using the regression equation and therrateon obtained in the analysis. In
general, with small deviations from the expectesults, the methodology was efficient in
calculating the RMGs on a broad scale. The sameltrass obtained in the study by
Alliprandini et al. (2009) in which the RMGs could also be establishre@ broad scale.

Table 5.9 shows the RMG values calculated througgal regression from the most
stable cultivars for each region using the mearuraéibn values obtained in the trials and the
previously published RMGs for comparison (Allipramdet al, 2013). This table shows the
RMGs calculated using the data from the southegiore all of which were within
expectations, with the small exception of lateigats and those originating from the central
region. In other words, analysis of the data frtwe $outhern region allows the classification
of practically all the genotypes into one wide nmmgyuspectrum; however, the inclusion of
comparison genotypes with long juvenile periods axtremely late maturity must be
avoided. Still, the data in Table 9 from the centegion were mostly adequate to calculate
the RMGs, with the exception of the earlier matesiad that originating from the southern
region, which did not fit the regression well.
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Table 5.9 Relative maturity groups (RMGs) defined by regies for the southern, central
and Brazil regions using stable cultivars as deteththrough AMMI analysis (Zobel et al.,
1988), the number of days to maturity (NDM) in tentral (C) and southern (S) regions and
the respective tabulated RMG values.

Genotype NDM Calculated RMG Tabulated
C/S Southern Central Brazil RMG

Roos Camino RR 96/112 5.6 6.0 5.8 5.6
BMX TITAN RR 98/114 5.7 6.1 6.0 5.6
CD212RR 98/118 6.2 6.1 6.2 6.3
V-MaxRR 101/121 6.4 6.4 6.5 6.4
CD214RR 101/124 6.8 6.4 6.7 6.8
FTS C.MOURAO RR 104/125 6.9 6.7 6.9 6.7
BRS245RR 105/126 7.0 7.3 7.2 7.5
FUND.54RR 109/127 7.4 7.3 7.5 7.5
FUND.59RR 106/127 7.3 7.5 7.5 7.6
M7211RR 107/129 7.0 6.8 7.0 7.0
NK7074 109/131 7.0 6.9 7.1 7.0
M7578RR 112/129 7.2 7.1 7.2 7.2
M7908RR 112/131 7.4 7.6 7.6 7.6
PO8Y11 112/131 7.4 7.5 7.6 7.6
CD219RR 118/134 7.7 8.2 8.1 8.2
VALIOSA RR 119/140 8.3 8.3 8.4 8.1
TMG103RR 121/141 8.4 8.5 8.6 8.3
PO8Y51 123/141 8.5 8.7 8.7 8.6
PO98Y70 126/144 8.7 8.9 8.9 8.7
M9144RR 129/149 9.2 9.3 9.4 9.2

Southern y =0.0994x - 5.5832 R = 0.967

Central y=0.1034x - 4.0343 R =0.937

Brazil  y=0.1024x - 4.9086 R =0.961

In the general analysis with all the data fromthé locations, the calculated RMGs
were also in agreement with the expected resulth, tiwe exception of the earlier genotypes
from the southern region and very late genotypebl@ 5.9). The analyses for the central
region and for all locations and genotypes werélaino one another, but the analysis of the
central region is more precise and should be usedraference to classify the genotypes for
Central region. The fact that stable genotypes vi@rad in a better fitted spectrum suggests
that new cultivars and new environments should setugiven the constant need to update

RMG tables.
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The data from the southern region also showed @a §o@nd can be used for this
region. Therefore, further studies on this subjaa of great importance, including the
examination of more genotypes and test locationhabthe network may be expanded, and

the reliability of the RMGs may thereby be improved

5.4 CONCLUSION

The genotypes considered to be stable should ltkasseeferences in future trials of
this nature. The relative maturity groups (RMGsedained here provided good estimates, as
expected, proving to be valid for all of Brazil tatut undergoing significant changes
depending on the test region or the germplasm bassgssed. The RMGs are an important
reference for the soybean production chain. The Aiidthodology can be used to calculate
RMGs. The partition of regions may or may not befgrened, depending on the specific

objectives of each breeding program.
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RESUMO

A identificacdo de mega-ambientes e a classificalgigenodtipos de soja em grupos
de maturidade distintos € de grande importancia paavaliagdo, selecdo e producdo de
cultivares para o Brasil. O objetivo deste trabaibioidentificar através da analise GGE
Biplot, os mega-ambientes na divisdo pré-estaluquara a regido de altas latitudes (AL) e a
regido de baixas latitudes (BL) e depois estabeleo® classificacdo de referéncia para
Grupos de Maturidade Relativa (GMR) a partir dafieacdo dos gendtipos mais estaveis.
Para isso, utilizou-se de nove cultivares comesaai soja adaptadas para a regidao AL e 11
cultivares comerciais de soja adaptadas a regid@dRilvaliacao foi realizada para nimero de
dias para a maturidade (NDM), em nove ambientaggido AL e oito ambientes na regido
BL, durante as safras 2008-2009-2010. A avaliaggorsdo a metodologia GGE Biplot, ndo
identificou diferentes mega-ambientes e definils@guintes gendtipos como estaveis para a
regido AL: Roos Camino RR, Fundacep 59 RR, Fund&deRR, BMX Titan RR e CD 214
RR e os gendtipos: M7211 RR, M7578 RR, NK 7074 RB3Y51 e TMG103 RR para a
regido BL. Os GMR obtidos neste trabalho devemusiizados separadamente para cada
regido. Essa metodologia pode ser uma referéncia @aestabelecimento de maturidade
relativa de soja para todo o Brasil.

Palavras-chaveslycine max(L.) Merrill, Interacdo genadtipos x ambientes, GGE Biplo
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GGE methodology to identify mega-environments andtability in soybean for the

classification into maturity groups

ABSTRACT

The identification and classification of mega-eomiments for soybeans and the
understanding of maturity groups is very importdat the evaluation, selection and
production in Brazil. The objetives of this studgsvto identify through GGE Biplot analysis,
the mega-environments in the High Latitude (HL) dmav Latitude (LL) regions and then
establish a reference classification for Relativatiity Groups (GMR) from stable
genotypes. We used nine commercial soybean cudtisdapted to the HL region and 11
commmercial soybean cultivars adapted to the Llioregrhe evaluation was performed for
the number of days to maturity (NDM) in 9 enviromitgein HL region and eight in the LL
region, during 2008-2010 seasons. The evaluatio®GB¥ Biplot did not identified mega-
environments and the following genotypes were stabl HL region: Roos Camino RR,
Fundacep 59 RR, Fundacep 54 RR, BMX Titan RR, CCRR4 and the following genotypes
M7211 RR, M7578 RR, NK 7074 RR, P98Y51, TMG103 RR EL region. The GMR
obtained in this work should be used separatelyefmh region and can be a reference for
GMR in Brazil.

Keywords:Glycine maxL.) Merrill, Genotype-environment interaction, GGE Ripl
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6.1 INTRODUCAO

Recentemente, diversas empresas de melhorameréticgetie soja tém iniciado seus
programas de melhoramento no Brasil. Dadas as difeende nosso pais, as empresas
buscam em primeiro momento, estabelecer-se naesegcom maior demanda e
posteriormente, montam suas bases em novos lbbaislos grandes desafios da pesquisa em
soja € o0 estabelecimento do local ideal para dezaeas selecdes. Esse é um dilema e nem
sempre ha um consenso entre os pesquisadores. dBeyyiam e Kang (2002), para o
entendimento do comportamento das cultivares enershe situacbes de ambientes, o
melhorista precisa conhecer as causas da integgg@ipos x ambientes (GxA) para fazer
predicbes mais eficazes a respeito da performansegénotipos frente a uma seérie de
ambientes.

Essa variacdo intrinseca aos experimentos agrjqotaie ser decomposta em uma
série de efeitos, a fim de facilitar o entendimesgpesquisador. Como exemplo, a variacao
entre anos agricolas, os diferentes locais deip)aag diferencas em altitudes e latitudes sao
influenciados em distintos graus a cada momentea Esa interacdo, que pode ser simples ou
complexa. Ela pode ser descrita como sendo a glieraa performance relativa dos
gendtipos, em virtude das diferencas dos ambieAtesetodologia GGE permite que se faca
0 estudo da interacdo GxA, pois define ndo apes@eotipos com melhor comportamento,
mas também aqueles que sdo menos influenciadosnpetacdo, dessa forma definindo a
adaptacao de uma cultivar (YAN e KANG, 2002). Asdionna-se necessario o entendimento
de como se pode realizar divisbes em termos anamend fim de entendimento e
classificacéo da soja.

Diversos trabalhos tem explorado o potencial deoodwdogia GGE Biplot, a fim de
explicar os efeitos de interacdo, bem como compmmdos de genotipos e ambientes.
Rakshit et al. (2012) verificaram em sorgo a erigg de trés mega-ambientes a partir de 12
locais e concluiram a respeito da magnitude dogosfecom cerca de 59,3-89,9% da
variancia aos ambientes, 3,9-16,8% devidos aostigesé 5,8-25,7% devido aos efeitos da
interacdo gendtipos x locais. Akash et al. (2008jzaram a metodologia em trigo e
verificaram que os primeiros componentes explicaddmb e 13,9% da soma de quadrados e
conseguiram identificar genotipos superiores emiamds especificos. Em outro trabalho
com trigo, Kaya et al. (2006) utilizaram 9 locats téstes e agruparam estes em dois mega-
ambientes, sendo um dos ambientes altamente disativo para genotipos.
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A versatilidade do método nédo se aplica apenasrdiiitar genotipos superiores em
termos de produtividades, mas pode ser utilizada paalquer tipo de caracter. Segundo
Sibiya et al. (2013), foi possivel identificar as@uocia de interagbes cruzadas e associagdes
positivas entre os ambientes de teste para doaogaslho, possibilitando a identificacdo de
locais especificos para o rastreio da doenca.

Com a metodologia GGE, pode-se obter os cultivarais estaveis considerando-se
uma caracteristica, tal como a maturacéo e, a jpl@réntdo, obter uma classificacao relativa.
Anteriormente, as empresas utilizavam-se de agrep&s das cultivares de forma simples
em relacdo a maturagdo, denominando-as de presmafrecoces, medias, semitardias e
tardias (ALLIPRANDINI et al., 1994). Porém, essasdificacdo tem validade e efeito apenas
local. Ao mudarmos a época de plantio ou mesmo o loda&ltaahos o comportamento da
cultivar, dada a sensibilidade ao fotoperiodo aojtique é afetada pelas latitudes onde se
cultiva a sojaNo Hemisfério Norte, 0 método da maturidade retatilassifica os cultivares
em grupos que vao desde o Grupo 00, ao norte Gtémo VI, mais ao sul (ZHANGt al.,
2007). As faixas de adaptacédo de cada grupo deineda americano situam-se entre 200 e
300 km na direcao norte-sul nos Estados Unidos (B&2009). O método tém se mostrado
bastante (til, pois classifica a cultivar em maladies distintas e basicamente define a regiao
de adaptacdo da mesma. Isso torna-se importamtepara 0 zoneamento agricola como para
o planejamento da safra por parte do agricultolfiprandini et al. (2009), trabalhando com
soja convencional, utilizaram dados de maturidaddals anos com a cultura e publicaram o
primeiro trabalho sobre GMR e segundo os autoresalmalho apresenta resultados que
permitem classificar a soja em GMR em base amptaaléalho pioneiro foi desenvolvido em
conjunto com diversas empresas, para 0 estabeltimée uma rede de testes e
entendimento sobre os Grupos de Maturidade Relativa

O objetivo deste trabalho foi identificar se existeega-ambientes nas regides de alta
latitude (AL) e de baixa latitude (BL), considerand pré-divisdo conhecida pelos
melhoristas através da analise GGE de mega-ambiendepois, caso estes existam, definir
0S genotipos estaveis e entéo, estabelecer aficasdo da maturacdo da soja em Grupos de
Maturidade Relativa. Assim, as empresas de mellartongenético poderdo basear-se na
tabela relativa da maturidade para classificar adimiagens e cultivares.
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6.2 MATERIAL E METODOS

Foram avaliadas nove cultivares comerciais de sofias geneticamente modificadas
para a resisténcia ao glifosato, provenientes geesas de melhoramento genético de soja no
Brasil e com diferentes atributos de maturacapa@stde crescimento, para a regidao de altas
latitudes (AL) e 11 cultivares comerciais de stgaas com resisténcia ao glifosato, oriundas
pelo mesmo processo anterior, com diferentes tpagescimento, maturacao e apresentando
periodo de juvenilidade longo, a fim de adaptagi@jponal a regido de baixas latitudes (BL)
(Tabela 6.1). Na regido AL foram definidos nove @ntes distintos e na regido BL oito
ambientes, conforme descrito na Tabela 6.2, tatadi@a portanto 17 ambientes. Os
experimentos foram avaliados durante as safrasadasi 2008/2009, 2009/2010 e 2010/2011,
visando avaliar os diferentes comportamentos eagdela maturacdo dos gendtipos.

Nas areas experimentais, foi realizada uma dessegaé¢via e adubacao de plantio.
Através do plantio direto, foi realizada a semeadde preferéncia na primeira quinzena de
novembro para diminuir efeitos do fotoperiodisma. €@ntroles fitossanitarios foram feitos
em todas as parcelas, que correspondeu a quahteas lcom 5,0 metros de comprimento e
espacamento de 0,5 metro, sendo as duas linhasaxtes bordaduras, perfazendo uma area
atil de 5,0 M.

O delineamento experimental foi de blocos casudtizacom duas repeticbes em cada
ano experimental. Foram realizadas as avaliacOesatieracéo na parcela, considerando-se o
namero de dias desde o plantio até o estadiooRde pelo menos 95% das vagens
apresentam-se maduras (FEERCAVINESS, 1977). ApGs a obtencdo dos dados, desda
foram agrupados de acordo com os ambientes, semdalerados os ambientes da regidao AL
em separado da regido BL do Brasil.

Os dados foram submetidos a andlise pelo progra@@ Biplot, desenvolvido por
Yan et al. (2000) a fim de determinar os mega-antegee a estabilidade dos genotipos, que
servem de referéncia aos Grupos de Maturidadeifrelat

Para os dados da regido AL, obtiveram-se 0s esanrea ano, para a identificagéo de
mega-ambientes. A visualizacdo da performance neédias estabilidades se deu através da
coordenada AEC, a qual foi plotada sobre o ambierd@gio e representada por um pequeno
circulo no gréfico. Depois, traca-se uma linha,eopdssa pela origem do biplot e 0 ambiente
médio, criando assim uma abscissa AEC, que nesse i&presenta o genotipo e a

performance meédia.
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Tabela 6.1.Descricao dos 20 genotipos de soja, alocados gasesede alta e baixa latitudes
(AL e BL), quanto a tipo de crescimento, presereaefiodo juvenil longo (PJL) e grupo de
maturidade relativa (GMR), de acordo com Allipramdit al., (2013).

Gendtipos (AL) Tipo Crescimento  PJL GMR
1 Roos Camino RR Indeterminado Nao 5.6
2 BMX Titan RR Indeterminado Nao 5.6
3 CD 212 RR Determinado Nao 6.3
4 V-MAX RR Indeterminado Nao 6.4
5 CD 214 RR Determinado N&ao 6.8
6 FTS Campo Mourdo RR Semideterminado Nao 6.7
7 BRS 245 RR Determinado Sim 7.5
8 Fundacep 54 RR Determinado N&ao 7.5
9 Fundacep 59 RR Determinado N&ao 7.6
Gendtipos (BL) Tipo Crescimento  PJL GMR

10 M7211 RR Indeterminado Sim 7.0
11 NK 7074 RR Determinado Sim 7.1
12 M7578 RR Determinado Sim 7.2
13 M7908 RR Determinado Sim 7.6
14 PO8Y11 Determinado Sim 7.6
15 CD 219 RR Determinado Sim 8.2
16 Valiosa RR Determinado Sim 8.1
17 TMG103 RR Determinado Sim 8.3
18 PO8Y51 Determinado Sim 8.6
19 P98Y70 Determinado Sim 8.7
20 M9144 RR Determinado Sim 9.2

Perpendicularmente, cria-se a AEC ordenada, aideslifica as interagbes genotipos
X ambientes e portanto, as instabilidades dos ge®tDessa forma, as projecbes dos
gendtipos sobre essa linha de abscissa, indicastahilelade. Quanto maiores as projecoes,
mais instaveis (YAN et al. 2000). Posteriormentjrdu-se os gendtipos mais estaveis. Da
mesma forma, analisou-se ano a ano a regido Berdifidou-se quais 0s genotipos estaveis
para esta regido do Brasil. Em Ultima analise nfoagrupados todos os dados, considerando-

se todos 0s ambientes em uma Unica analise.
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Tabela 6.2 Descricao dos ambientes de avaliacdo de culs\dgesoja, nas safras 2008-2011.

Ambientes (AL) Local Altitude (m) Latitude
1 Cruz Alta 452 28°60' S
2 Passo Fundo 660 28°45'S
3 Passo Fundo2 687 28°30'S
4 Cascavel 750 25°10'S
5 Cascavel2 781 25°05'S
6 Palotina 333 24°30'S
7 Rolandia 645 23°20'S
8 Dourados 450 22°20'S
9 Maracaju 384 21°60'S

Ambientes (BL) Local Altitude (m) Latitude
1 S.Gabriel Oeste 650 19°40'S
2 Goiatuba 750 18°05'S
3 Morrinhos 850 17°95'S
4 Rio Verde 715 17°80'S
5 Cristalina 1189 16°80'S
6 Sorriso 355 12°20'S
7 Porto Nacional 240 10°70'S
8 Balsas 245 7°05'S

AL: altas latitudes; BL: baixas latitudes

Nao havendo ambientes discrepantes, que formerpagentos distintos, 0s mesmos
podem ser descartados e nova andlise refeita. Assamsegue-se eliminar ambientes
indesejaveis e estabelecer de forma mais adequadgermtipos com maior estabilidade.
Dessa forma, definiu-se os genoétipos estaveisrayést dos mesmos realizou-se analise de
regressdo. Com a equacao de ajuste, envolvendtaaddamaturacdo e testemunhas com
GMR estabelecidos (ALLIPRANDINI et al., 2009), osndais genotipos foram calculados em

seus GMR e comparados com aqueles divulgados pprakidini et al. (2013).

6.3 RESULTADOS E DISCUSSAO

6.3.1 Anova
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Os dados da andlise conjunta para a caracterfgiiteéero de dias para a maturagéo
(NDM) para as regides AL e BL, estéo apresentadasbela 6.3.

Tabela 6.3 Resumo da andlise de variancia para a caraatarisfimero de dias para a
maturacdo (NDM) de cultivares de soja avaliadasraegies de baixa latitude (BL) e alta
latitude (AL)

FV GL (BL) SQ (BL) GL (AL) SQ (AL)

(B/L) 24 66.9 27 43.8
Genotipos (G) 10 33122.2 8 18790.9
Anos (A) 2 2216.1¢ 2 5126.8
Locais (L) 7 46557 . % 8 55390.5
GxA 20 328.6™ 16 1557.4-
GxL 70 2447 .1+ 64 1978.6-
AXxL 14 12295.5 16 100050.8&
GxAXxL 140 2300.2- 128 2987.2
Residuo 240 514.5 216 217.6
Média (dias) 116.2 122.3
Herdabilidade(%) 98.9 95.5
CV (%) 1.2 0.8

"*N&o significativo; * significante a 5% de probatidde (p<0.05); **significante a 1%
de probabilidade (p<0.01); FV, fonte de variacab; @aus de liberdade; SQ, soma de
quadrados; CV, coeficiente de variacao.

Pelos dados da Tabela 6.3 verificam-se as magsitdds interacbes ocorridas e 0s
efeitos de cada componente. Nota-se grande infédas genoétipos, que sdo muito
contrastantes, distintos em cada regido e tambéesegaram significancia (Tabela 6.3).
Para a regido BL, o fator anos néo foi signifiaateszcom excec¢do da interacdo genotipos x
anos, onde ndo houve significancia, todas as demi@sacoes foram significativas, com
maior magnitude na interacao anos x locais, dearuddr a importancia de se efetuarem testes

em localidades distintas e com importancia agronamara o cultivo da soja.
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Na analise da regido AL, todas as interacdes faigmificativas e também a maior
magnitude foi devida a interacdo anos x locaisa Raregido AL, dadas as caracteristicas de
relevo, a escolha de diversos ambientes de testecbmo a avaliagdo em diferentes anos é
de extrema importancia num programa de melhoramenis sabidamente nessa regido
ocorrem periodos de veranicos e frequentementeapeeth lavouras, conforme destaca
Battisti et al. (2012).

6.3.2 Andlises GGE na regido AL

Inicialmente foram realizadas as analises parag&éageAL, para o ano de 2008.
Observou-se que existe praticamente apenas um gnip@, composto por quase todas as
localidades nos vértices 1 e 5 (Figura 6.1). Apédasrados apresentou-se em separado, no
vértice 1 e 2. visualizados na Figura 6.1. Ne#smgio, PC1 representou 81,6% e PC2
13,4%. Através da analise “quem ganhou onde” werifie que o gendtipo com maior
adaptabilidade foi Fundacep 54RR. Outro item irtgpde nessa analise de mega-ambientes &
a relacdo entre os ambientes. Isso se torna inmpernpeara definir se os locais se enquadram
no mesmo mega-ambiente, serve também para identificmelhores ambientes para testes e
também como selecao indireta (YAN e KANG, 2002).

Na regiao AL, ano de 2008, como exemplo, obteva-§abela 6.4, mostrando que 0s
ambientes estao positivamente correlacionados élsgoificado devido ao cosseno do angulo
entre as coordenadas ser menor que 90°. No geaatealto grau de correlacdo, com valores
menores entre Cruz Alta e os locais Dourados e ddarae também menores entre Cascavel
com Dourados e Maracaju. Valores positivos e neggtide correlacdo também foram
encontrados por Mattos et al. (2013) ao analisaf®H em cana-de-acucar. Porém, neste
trabalho, em nenhuma situagdo ocorreu correlac@atima, o que indicaria ambientes
contrastantes e possivelmente outro mega-ambiente.

Mesmo sabendo-se que na regido oeste do Paramawooan periodo de estiagem no
ano de 2008 (SIMEPAR, 2009), isso nédo se refleivariacdo da maturidade das cultivares

de soja.



94

Tabela 6.4.Correlacéo entre os ambientes de teste, na rdgiatias latitudes (AL), em
avaliacdo de cultivares de soja no ano de 2008.

Pfa Pfb Casa Casb Pal Rol Dou Mara
Cruz 0.767 0.726 0.935 0.971 0.743 0.677 0.485 0.570
Pfa 0.970 0.722 0.675 0.891 0.951 0.805 0.884
Pfb 0.739 0.670 0.928 0.924 0.848 0.884
Casa 0.965 0.845 0.711 0.586 0.645
Casb 0.749 0.619 0.504 0.538
Pal 0.929 0.882 0.888
Rol 0.898 0.970
Dou 0.944

Cruz: Cruz Alta; Pfa: Passo Fundo Local A; Pfb:98dsundo Local B; Casa: Cascavel Local A;
Cash: Cascavel Local B; Pal: Palotina; Rol: RolanBiou: Dourados

Doung
Ty
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CRUZO8
CasBog

PC1

Figura 6.1. GGE Biplot com dados da regido de altas latitudés, (em analise de cultivares
de soja no ano 2008.
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Ainda na regido AL, com dados obtidos na safra 2008erva-se um local distinto,
Cruz Alta, que esta entre os vértices 1 e 7, fodmarm agrupamento diferente, porém nos
demais locais né&o existe uma separacao de ambi@figura 6.2). Na analise de correlacéo
entre os ambientes, todos foram positivos e coonga¢tu de correlacionamento, evidenciando
ambientes muito préoximos. A Figura 6.2 mostra digpébiplot para o ano de 2009, onde

verifica-se os ambientes bem agrupados entre tisagd e 2.

PC1 =80%, PC2 = 4,6%, Sum =94 6%
Transform = 0, Scaling = 1, Centering = 2, SWVP=2
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gty
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Figura 6.2. GGE Biplot com dados da regiao de altas latit{8&3, em andlise de cultivares
de soja no ano 2009.

Para o ano de 2010 na regido AL, observa-se undérera de separacdo dos
ambientes, com os ambientes Cascavel B, Douraltas@&caju formando outro agrupamento
na parte superior, entre os vértices 1 e 2 (FiguBx Os ambientes Dourados e Maracaju
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estdo situados préximos geograficamente e nessdivaram comportamento semelhante
para a maturacdo, o mesmo ocorrendo com CascavBlaBnesma forma, a andlise de
correlacdo mostrou valores altos e positivos, cargulds menores que 90°, indicando
ambientes similares. Assim, pode-se optar por Bec@ntre os ambientes de teste, a fim de

reduzir o numero de locais, pois representam artésesemelhantes (YAN e KANG, 2002)

PC1=2846%, PC2 =7 7%, Sum=923%
Transform = 0, Scaling = 1, Centering=2, SWP=2
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Figura 6.3. GGE Biplot com dados da regido de altas latityéé&$ em analise de cultivares
de soja no ano 2010.

Ao se analisar a regido AL, considerando-se os dadsste em separado, verifica-se
gue nao ha coincidéncia entre os agrupamentos flmsrazo longo dos anos. Assim, segundo
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Yan et al. (2000), deve haver repetibilidade namals anos para se concluir a respeito de
mega-ambientes, ou seja, ndo houve uma clara mifagiio dos mega-ambientes. Dessa
forma, efetuou-se uma nova andlise considerandod®s os anos em conjunto para a

checagem e definicdo de possiveis mega-ambientaml@@m as estabilidades. O grafico

biplot que demonstra isso esta representado naa-6gd.

PC1 =79 4%, PC2 = 10,5%, Sum = 89,9%
Transform =0, Scaling = 1, Centering = 2, SWP=1
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Figura 6.4. GGE Biplot para estabilidade com dados da redéaltas latitudes (AL), em
analise de cultivares de soja nos anos de 2008, 22010.

Os valores relativos a PC1 e PC2 foram respectingméd,4% e 10,5%, indicando
que a contribuicdo do gendtipo € muito maior do guda interacdo genotipo x ambientes
nesse grupo de dados (YAN e KANG, 2002). Para migé&b das estabilidades é possivel
utilizar-se do grafico através da coordenada AEQjual considera como referéncia o

ambiente médio, que pode ser visualizada na Figjdra
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As menores projecOes sobre a abscissa indicanemigos com maior efeito de

interacdo gendtipos x ambientes, portanto 0os maiaveis.

¥.= Mean, ¥ = Stabilty Deviation, r = 0,165

Br=245mr

ey

. Cd2l4er Cmourao

Titan ] 2 Fund3drr
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Caminerr e

Figura 6.5. GGE Biplot, mostrando a média no eixo das abssigx) e 0 desvio da
estabilidade no eixo das ordenadas (y), para assdael cultivares da regido de altas latitudes
(AL), nos anos de 2008, 2009 e 2010.

Na Figura 6.5, esta representado o desvio médesi@dilidade e de acordo com Yan
e Kang (2002) os menores valores seriam os maiseist Na regido AL, os valores foram:
Roos Camino RR: 0,25; BMX Titan RR: 0,31; CD 212:RRI7; V-Max: 0,43; CD 214 RR:
0,36; FTS Campo Mourdo RR: 0,39; BRS 245 RR: OR@ddacep 59 RR: 0,27 e Fundacep
54 RR: 0,30.

Roos Camino RR, Fundacep 59 RR, Fundacep 54 RR, Bi¥&x RR e CD 214 RR
apresentam-se como as mais estaveis. Portants, @stivares deverdo ser utilizadas como

referéncia para a geracdo de GMR, nesta regiéo.

6.3.3 Andlises GGE na regido BL

A analise de correlacdo entre os ambientes daordjidno ano de 2008 mostra que
todos os ambientes foram positivamente correladoemaem alto grau, evidenciando

ambientes similares quanto a maturacéo nessa r@bela 6.5).
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Tabela 6.5.Correlacéo entre os ambientes de teste, na rdgiBaixas latitudes (BL), em
avaliacdo de cultivares de soja no ano de 2008.

Goi Morr Rv Cri Sorr Pn Bal
Sgo 0.929 0.953 0.923 0.943 0.898 0.837 0.849
Goi 0.935 0.868 0.924 0.892 0.825 0.793
Morr 0.952 0.964 0.906 0.888 0.864
Rv 0.964 0.945 0.918 0.927
Cri 0.909 0.867 0.899
Sorr 0.943 0.931
Pn 0.879

Sgo: Sdo Gabriel do Oeste; Goi: Goiatuba; Morr: filbios; Rv: Rio Verde; Cri: Cristalina; Sorr: Sewj Pn:
Porto Nacional; Bal: Balsas

Considerando-se a regidao BL no ano de 2008, var#fec que ndo ha uma clara
definicdo de agrupamentos, podendo-se dizer guantsentes foram mais homogéneos ao
longo desse ano agricola, conforme visualizadoigua# 6.6.

Observando-se os valores de PC1: 91,7% e PC2: 3)8%h;se que existe forte
componente genético sobre o carater e menor gravetacdo, dados os valores. O valor de
PC1 para a regido BL é superior ao da regido ALmasmo ano agricola. Isso pode ser
também um indicativo de maior homogeneidade ersti@ntbientes de teste para a regido BL.
Fatores ambientais como verdo mais ameno, pregpitadequada e mesmo a influéncia dos
genotipos, sendo estes mais eretos, com menoreatdEuloencas ou mais baixos, pode
determinar o maior valor de PC1 (YAN e KANG, 2002).

Para 0 ano de 2009 na regiao BL, pode-se verdfieacordo com a Figura 6.7, que 0s
ambientes ficaram localizados entre as coorderaddd, ndo representando mega-ambientes.
No entanto, observa-se que os locais Balsas, Radmnal e Sorriso tendem a se agrupar na
parte inferior. Em termos de latitude, isso podseaentendido como os ambientes de menor
latitude influenciando no comportamento da matuléddas cultivares de soja, ja que todos se
localizam nessas condi¢des de fotoperiodo.

Os ambientes localizados na parte de cima do grafio aqueles com maior latitude e
ficaram agrupados mais préoximos. Segundo Trential.e2013), a temperatura do ar e o
fotoperiodo sé@o os principais fatores abidticos ipfleenciam o desenvolvimento da soja,

onde a sensibilidade ao fotoperiodo varia confasrgenotipo.



100

q
PCT=1917%, PC2 = 3,8%, Sum=955%
Trangform = 0, Scaling = 1, Centering = 2, SWVP=2

BALDS
PNOB

SORR08

MOTD

Rv02

7578

CRI02
MORROS

SGOooe

Goloe

g 1031

PC1

Figura 6.6. GGE Biplot com dados da regido de baixas latgy@d), em andlise de
cultivares de soja no ano 2008.

Em relacdo ao ano de 2010 na regido BL, apesarddefarmar mega-ambientes,
tendem a um aglomerado entre Cristalina, Rio Vekttayinhos e Goiatuba, separados dos
demais ambientes, evidenciando nesse ano um canparto proprio, associado a esses
locais, que possuem latitudes similares (Figura 6.8

Entretanto, o ambiente S&o Gabriel do Oeste, aplespossuir latitude de 19° ficou
associado a latitudes menores, como Sorriso, Balgasto Nacional, que possuem latitudes

menores que 12°.
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PC1 =92 1%, PC2 = 3, 7%, Sum= 95 8%
Transform = 0, Scaling = 1, Centering = 2, SWVP=2
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Figura 6.7. GGE Biplot com dados da regido de baixas latgy&d), em andlise de
cultivares de soja no ano 2009.

Na analise de todos os anos na regido BL, obsereaesmportamento das cultivares
e locais na Figura 6.9. Nessa situagdo, os locamaram basicamente um grande mega-
ambiente, com o0s genotipos proximos da abscissa. MpE€nas os tardios ficaram mais
distantes.

De certa forma, isso pode ser confirmado, dadoegpsa regido apresenta-se como
mais uniforme em termos de temperaturas, bem camuléivares nessa regiao, por terem
periodo juvenil longo, adaptam-se mais facilmesteandicdes do fotoperiodo.

As correlagbes entre ambientes foram todas positevale alto grau. Através da

ashcissa AEC temos a projecao dos gendtipos, idantio dessa forma os mais estaveis.
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PC1 =91%, PC2 = 4%, Sum = 95%
Transform = 0, Scaling = 1, Centering = 2, SWVP=2
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Figura 6.8. GGE Biplot com dados da regido de baixas latgy&d), em andlise de
cultivares de soja no ano 2010.

Através da mesma analise foram definidos os menvaésres dos desvios da
estabilidade para a regido BL, conforme Figura .6Q$) valores de cada gendtipo foram os
seguintes: M7211 RR: 0,14; NK 7074 RR: 0,24; M7RR 0,21; P98Y11: 0,31; M7908 RR:
0,32; CD 219 RR: 0,39; Valiosa RR: 0,27; TMG103 RR7; P98Y51: 0,26; P98Y70: 0,35;
M9144 RR: 0,29.
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Figura 6.9. GGE Biplot com dados da regido de baixas latgu(®l), em analise de
cultivares de soja nos anos de 2008, 2009 e 2010.

Como cultivares estaveis,

utilizando-se o0s menovares de desvios da

estabilidade, definiu-se: M7211 RR, M7578 RR, NKZRR, P98Y51 e TMG103 RR.

¥.= Mean, ¥ = Stabilty Deviation, r = 0,585

NK7074 __

Cd21%r

ValiosaTmgl03r  98y31

38y70

Figura 6.10. GGE Biplot, mostrando a média no eixo das abstigsh e o desvio da
estabilidade no eixo das ordenadas (y), para ossddd cultivares da regido de baixas
latitudes (BL), nos anos de 2008, 2009 e 2010.
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Com os dados de maturacdo dos genotipos mais isstapmocedeu-se ao
estabelecimento dos GMR, utilizando-se regressaosigderando-se um valor prévio para
GMR dos estaveis, conforme tabela de Alliprandiniak (2013). Os demais cultivares
tiveram seus GMR calculados pela equacdo de ajgstgjo considerado separados 0s

ambientes AL e BL, conforme Tabela 6.6.

Tabela 6.6 Grupos de maturidade relativa (GMR) estabeleciplos regresséo, para as
regides de baixa e alta latitudes (BL e AL) atradés genotipos estaveis obtidos pela
metodologia GGE.

Gendtipos (AL) NDM GMRc GMRtab
Roos Camino RR 112,0 55 5.6
BMX TITAN RR 113,9 5.7 5.6
CD 212 RR 118,3 6.2 6.3
V-MaxRR 120,6 6.5 6.4
CD 214 RR 124,1 6.9 6.8
FTS C.MOURAO 125,1 7.0 6.7
BRS 245 RR 126,6 7.1 7.5
FUND.54 RR 131,0 7.6 7.5
FUND.59 RR 129,1 7.4 7.6
Gendtipos (BL) NDM GMRc GMRtab
M7211 RR 104,8 7.0 7.0
NK 7074 RR 105,9 7.1 7.0
M7578 RR 107,3 7.2 7.2
M7908 RR 112,1 7.6 7.6
PO8Y11 111,8 7.6 7.6
CD 219 RR 118,4 8.2 8.2
VALIOSA RR 119,4 8.3 8.1
TMG103 RR 120,8 8.4 8.3
PO8Y51 123,0 8.6 8.6
PO8Y70 125,5 8.8 8.7
M9144 RR 129,2 9.1 9.2
AL y = 0.1119x - 7.0293 0.85 “$9.98
BL y =0.0891x - 2.3757  0.99 %§0.99

NDM: numero de dias para a maturacdo; GMRc: Grugosaturidade relativa calculados;
GMRtab: grupos de maturidade tabelados (Alliprangtiral., 2013)
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Pela equacdo de ajuste, observam-se altos valerB§ chostrando a adequacdo. Na
regido AL, o ajuste foi ligeiramente inferior ao i@gido BL. Apesar dos ensaios terem sido
conduzidos em ambientes com grandes diferencastiteles e temperaturas, a metodologia
mostrou-se eficiente na discriminacdo dos genotpstaveis. Mesmo sendo um carater
controlado por oito genes da série alélica E e emeg) (XU et al.,, 2013), os efeitos da
altitude e das temperaturas, aliado aos genotgstados ndo foram criticos para influenciar a
caracteristica maturacdo, onde evidenciou-se mgieito genotipico do que efeito de
interacdo. Os GMR ajustados para a regido AL e iBardm ligeiramente diferentes do
tabelado, porém isso nao significa erro. No melnersto de soja, espera-se que haja
variacbes pequenas nos grupos de maturidade depknd® ano em questdo e que sdo

esperados pequenas alteracdes dos mesmos conisadéamos.

6.4 CONCLUSAO

Os resultados permitiram inferir que ndo ha meghiames nas divisdes realizadas,
tanto para a regido de altas latitudes (AL) qupai@a a regido de baixas latitudes (BL), ao se
decompor os anos de teste. Assim, pode-se utdizaralise GGE considerando-se todos os
anos em conjunto e definir as cultivares esta¥esossivel calcular os Grupos de Maturidade
Relativa (GMR) utilizando-se os genotipos de refei@ para cada regido estabelecida. Os

GMR calculados ficaram de acordo com o tabeladocipalmente na regido BL.
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7 CONSIDERACOES FINAIS

Os estudos com Grupos de Maturidade Relativa (G&fR)s0ja no Brasil objetivam
estabelecer uma metodologia adequada para a idagdidb de genotipos estaveis e também
uma tabela que sirva como referéncia de class#icggara as empresas e toda a cadeia
produtiva da soja.

Todas as metodologias testadas apresentaram fidssibide uso para a definicdo dos
genotipos estaveis e foram apresentadas ao lorgje tlabalho. Estas metodologias podem
ser utilizadas em separado ou em conjunto paraomajbste. Deve-se atentar para a grande
variabilidade de ambientes observados na regias amisul do Brasil, ou regido de altas
latitudes, que influencia mais a interacdo genstipambientes.

Dessa forma, a Tabela 7.1 foi elaborada para sea teferéncia nos estudos
posteriores bem como uma atualizacdo por partepdogramas de melhoramento. Foi
elaborada considerando-se a média do numero depdiasa maturacdo (NDM) para cada
gendtipo testado em sua respectiva regido de adap® utilizou-se como referéncia os
valores de GMR calculados pela metodologia GGEdBipl

Com a tabela como referéncia, pode-se classificaisquer genotipos de soja ao
longo do Brasil, comparando-se o niumero de dias panaturacéo e relacionando ao GMR.
Assim, linhagens oriundas de programas de melhaotameltadas para a regido de baixas
latitudes, terdo seus GMR entre valores de 7,01e Aguelas linhagens oriundas do
melhoramento direcionadas a regifes de alta latitfidardo com GMR entre 5,6 e 6,9.
Linhagens mais precoces e mais tardias do querasesmgpadas na Tabela 7.1, poderao ter
seus GMR calculados por interpolagdo tendo come basimero de dias para a maturacao
(NDM).
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Tabela 7.1 Proposta de Grupos de Maturidade Relativa (GMRglacdo com o numero
médio de dias para a maturacdo (NDM), para asvavdts de soja observadas nos
experimentos, para as regiodes de alta e baixadast(AL e BL) no Brasil

Gendtipos (AL) NDM calculados GMR
ROOS CaminoRR 112,0 5.5
BMX Titan RR 113,9 5.7
CD 212 RR 118,3 6.2
V-Max RR 120,6 6.5
CD 214 RR 1241 6.9
FTS Campo Mourao RR 125,1 7.0
BRS 245 RR 126,6 7.1
FUNDACEP 59 RR 129,1 7.6
FUNDACEP 54 RR 131,0 7.4
Gendtipos (BL) NDM GMR
M7211 RR 104,8 7.0
NK 7074 RR 105,9 7.1
M7578 RR 107,3 7.2
PO98Y11 111,8 7.6
M7908 RR 1121 7.6
CD 219 RR 118,4 8.2
Valiosa RR 119,4 8.3
TMG103 RR 120,8 8.4
PO98Y51 123,0 8.6
P98Y70 125,5 8.8

M9144 RR 129,2 9.1




