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RESUMO 

 

OLIVEIRA, Ane Gabrielle, M.Sc., Universidade Federal de Viçosa, novembro de 

2015. Uso de modelos multiplicativos no estudo da interação genótipo x 

ambiente. Orientador: Pedro Ivo Vieira Good God. Coorientadores: Vinicius Ribeiro 

Faria e Fabyano Fonseca e Silva. 

 

A escolha do método estatístico para o estudo da adaptabilidade e estabilidade é uma 

tarefa que exige atenção do melhorista. Dentre os métodos mais utilizados, destaca-

se o modelo de efeitos principais aditivos e interação multiplicativa (AMMI). 

Entretanto, a análise AMMI possui limitações quando se trata de um conjunto de 

dados desbalanceado e com heterogeneidade de variâncias. O modelo fator analítico 

multiplicativo misto (FAMM) é uma alternativa para analisar dados com estas 

características. O objetivo deste estudo foi aplicar os métodos AMMI e FAMM em 

um conjunto de dados desbalanceado para avaliar a adaptabilidade e estabilidade de 

linhagens de soja. As produtividades de 48 genótipos de soja em sete ambientes 

foram avaliadas, com diferentes números de repetições, replicados no delineamento 

em blocos casualizados. A classificação dos genótipos quanto aos padrões de 

adaptabilidade e estabilidade utilizando os modelos AMMI e FAMM em geral não se 

manteve, indicando que as duas técnicas podem levar a conclusões diferentes no que 

se refere à recomendação de genótipos. Esta diferença na classificação pode estar 

associada às condições de desbalanceamento e heterogeneidade de variâncias. O 

modelo FAMM apresenta a vantagem de predizer valores genotípicos e considerar o 

uso da informação de parentesco, o que pode tornar mais confiável o estudo dos 

padrões de adaptabilidade e estabilidade. 
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ABSTRACT 

 

OLIVEIRA, Ane Gabrielle, M.Sc., Universidade Federal de Viçosa, november, 

2015. Multiplicative models in the study of genotype x environment interaction. 

Advisor: Pedro Ivo Vieira Good God. Co-advisors: Vinicius Ribeiro Faria and 

Fabyano Fonseca e Silva. 

 

The choice of statistical method to study the adaptability and stability is a task that 

requires attention from the breeder. Among the most used methods, stands out 

Additive Main Effects And Multiplicative Interaction (AMMI) model. However, 

AMMI analysis has limitations when it comes to a set of unbalanced data and with 

heterogeneity of variances. The factor analytic multiplicative mixed (FAMM) model 

is an alternative to analyze data with these characteristics. The objective of this study 

was to apply the AMMI and FAMM methods in an unbalanced set of data to evaluate 

the adaptability and stability of soybean lines. Yields of 48 soybean genotypes in 

seven environments were evaluated, with different numbers of repeats, replicated in 

randomized block design. The classification of genotypes regarding the standards of 

adaptability and stability using the AMMI and FAMM models generally not 

maintained, indicating that the two techniques can lead to different conclusions as 

regards the recommendation of genotypes. This difference in classification may be 

associated with conditions of unbalanced and heterogeneity of variances. The 

FAMM model has the advantage of predicting genotypic values and consider the use 

of pedigree information, which may make more reliable the study of adaptability and 

stability standards. 
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INTRODUÇÃO GERAL 

 

 Compreender os fatores que levam os genótipos a apresentarem performance 

superior é essencial para o sucesso de um programa de melhoramento de plantas 

(Malosetti et al., 2013). Dentre esses fatores está a interação genótipo x ambiente 

(GA), a qual possui papel fundamental, explicando o comportamento diferenciado 

dos genótipos dependendo do ambiente no qual é cultivado.  

 Para que um genótipo possa ser considerado superior ele deve apresentar, 

além performance superior, uma previsibilidade de comportamento e uma adaptação 

ao maior número de ambientes possíveis (Yan e Kang, 2003). Para a avaliação desses 

aspectos, são realizados nas fases finais de um programa de melhoramento o estudo 

da adaptabilidade e estabilidade dos genótipos, onde estes são testados em diversos 

ambientes que variam quanto ao local e/ou ano de cultivo.  

 Para a análise dos dados de experimentos multi-ambientais existem vários 

métodos. A maioria deles são realizados por meio de análise de variância conjunta 

(ANOVA) e/ou por meio do ajuste de regressão linear (Resende e Thompson, 2004). 

De maneira geral estes métodos podem ser classificados em não paramétricos (Lin e 

Binns, 1988), com base em análise de variância (Wricke, 1965), regressões lineares 

(Eberhart e Russell, 1966), análises multivariadas (Zobel et al., 1988) e também 

modelos mistos (Resende, 2002). Porém, os métodos considerados tradicionais 

(baseadas na ANOVA e regressão linear), apresentam limitações para a análise de 

dados oriundos de situações comuns da experimentação de campo. 

 O desbalanceamento é característica comum de experimentos multi-

ambientais e também um dos principais complicadores quanto ao uso dos métodos 

tradicionais. Durante um programa de melhoramento, é comum a perda e inclusão de 

parcelas durante o período de avaliação dos genótipos, assim como experimentos 

com números diferentes de repetições e genótipos que não são avaliados em todos 

ambientes. Todas essas são situações que contribuem para o desbalanceamento do 

conjunto de dados (Figueiredo et al., 2014). Os métodos tradicionais mencionados 

não permitem a análise de experimentos desbalanceados. Geralmente são necessárias 

a exclusão de genótipos e/ou repetições e também a imputação dos dados, a fim de 

promover o balanceamento destes.  

 A análise AMMI (Additive Main Effects And Multiplicative Interaction 

Model) tem sido amplamente usada para avaliar a adaptabilidade e estabilidade de 
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genótipos.  Nela em um único modelo são combinados, componentes aditivos para os 

efeitos principais (genótipos e ambientes) e componentes multiplicativos para os 

efeitos da interação (Zobel et al., 1988). A popularidade do método está associada à 

sua capacidade de explicar a natureza das interações, que pode ser feita obervando os 

escores dos componentes principais (PC) e também pela sua fácil interpretação 

gráfica em um diagrama de dispersão multivariado, chamado biplot (Yokomizo et 

al., 2013). No entanto a análise AMMI, assim como os métodos tradicionais, é 

limitada para o uso em dados desbalanceados, fazendo necessária a exclusão ou 

imputação dos dados, que pode ser feita através, por exemplo, da técnica de médias 

ajustadas.  

 Um modelo alternativo para a análise de experimentos com 

desbalanceamento, sem a necessidade de ajuste do conjunto de dados, é o modelo 

fator analítico multiplicativo misto (FAMM), proposto por Piepho (1998). O método 

é análogo ao AMMI, pois nele ocorre a multiplicação de coeficientes genotípicos e 

ambientais (conhecido como cargas e escores fatoriais, respectivamente). Porém, 

nesse modelo é possível tratar os efeitos de genótipos como aleatórios e predizê-los 

com base no Melhor Preditor Linear Não Viesado (BLUP), considerando os efeitos 

de genótipos correlacionados entre ensaios. Outra vantagem deste método é a 

capacidade de analisar dados com heterogeneidade de variâncias residuais e 

experimentos não ortogonais. 

 O método AMMI é uma técnica amplamente difundida entre os melhoristas 

enquanto que o método FAMM, apesar de se adequar aos problemas da 

experimentação de campo, ainda é pouco utilizado. Segundo Figueiredo et al. (2015) 

provavelmente este fato esta associado a complexidade de execução das análises pelo 

método FAMM. Assim, o objetivo deste trabalho foi estudar a adaptabilidade e 

estabilidade de genótipos de soja utilizando os modelos FAMM e AMMI nas fases 

finais de um programa de melhoramento e verificar a viabilidade de uso desses 

métodos a dados desbalanceados.  
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CAPÍTULO I 

 

Aplicação do modelo AMMI na caracterização de linhagens experimentais de 

soja 

 

RESUMO - A produtividade é um carácter complexo resultante, dentre outros 

fatores, da interação entre genótipos e ambientes (GA). Os ensaios de adaptabilidade 

e estabilidade são necessários para o entendimento da interação GA e recomendação 

de cultivares. O modelo de efeitos principais aditivos e interação multiplicativa 

(AMMI) destaca-se como uma das principais metodologias para o estudo do padrão 

de estabilidade e adaptabilidade de genótipos. O objetivo deste trabalho foi 

determinar os padrões de adaptabilidade e estabilidade de um conjunto de dados 

originalmente desbalanceados utilizando o método AMMI. As produtividades de 48 

genótipos de soja conduzidos em sete ambientes foram mensuradas, com diferentes 

números de repetições e conduzidas no delineamento em blocos casualizados. Foi 

necessária a imputação dos dados perdidos e o descarte de algumas repetições para o 

balanceamento dos dados. A análise AMMI capturou aproximadamente 60% da 

variância da interação GA. Dentre os genótipos analisados, a maior parte apresentou 

adaptabilidade geral e estabilidade de comportamento, sendo assim, de 

recomendação geral. O método AMMI mesmo com restrições em analisar dados 

desbalanceados, possibilitou a identificação de genótipos promissores com alta 

produtividade, estáveis e com adaptabilidade geral, que poderão ser indicados para 

cultivo comercial. 
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Aplication of the AMMI model in characterization of soybeans experimental 

lines  

 

ABSTRACT - Productivity is a complex character resulting, among other factors, 

the interaction between genotypes and environments (GE). Adaptability and stability 

tests are necessary for understanding the GE interaction and recommendation of 

cultivars. The Additive Main Effects And Multiplicative Interaction Model (AMMI) 

stands out as one of the main methods for the study of the pattern of stability and 

adaptability of genotypes. The objective of this work was to determine the 

adaptability and stability standards of a set of data originally unbalanced using the 

AMMI method. Yields of 48 soybean genotypes conducted in seven environments 

were measured with different numbers of repetitions and conducted in a randomized 

block design. The imputation of missing data and the disposal of some repetition for 

balancing the data and so further analysis was required. The AMMI analysis captured 

approximately 60% of GE interaction. Among the genotypes studied, the majority 

presented general adaptability and stability of behavior, therefore, of general 

recommendation. The genotypes that stood out were 14, 17 and 37 present high 

yields and desirable behavior regarding adaptability and stability standards. The 

AMMI method same with restrictions in analyzing unbalanced data, enabled the 

identification of promising genotypes with high productivity, stable and with general 

adaptability, which may be indicated for commercial cultivation. 
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1. Introdução 

 

 Nos programas de melhoramento da soja um dos principais objetivos é a 

obtenção de genótipos mais produtivos. A produtividade é um carácter complexo 

resultante, dentre outros fatores, da interação entre genótipos e ambientes (GA).  

Experimentos que estudam a interação GA são fundamentais para o entendimento do 

comportamento dos genótipos nos diferentes ambientes, sendo essenciais nas fases 

finais de um programa de melhoramento e para a recomendação de cultivares.  

 Mesmo sendo de grande importância, as estimativas da interação GA não são 

suficientemente informativas para explicar o comportamento de cada genótipo diante 

das variações ambientais. Para tal objetivo, realizam-se análises de adaptabilidade e 

estabilidade, que priorizam genótipos com alta produtividade de grãos, com 

estabilidade quanto ao desempenho e adaptabilidade ampla aos diferentes ambientes 

de cultivo (Cruz e Regazzi, 2001). 

 Existe atualmente uma grande quantidade de metodologias para o estudo da 

adaptabilidade e estabilidades dos genótipos. Todas elas se assemelham quanto ao 

tipo de estudo realizado, sendo o que as diferenciam são os procedimentos 

estatísticos associados a obtenção das estimativas (Yan e Tinker, 2006). De maneira 

geral estes métodos podem ser classificados em não paramétricos (Lin e Binns, 

1988), os baseados em análise de variância (Wricke, 1965), regressões lineares 

(Eberhart e Russell, 1966), análises multivariadas (Zobel et al., 1988) e também 

modelos mistos (Resende, 2002). 

 A escolha do melhor método pode ser uma tarefa difícil. Para isso deve ser 

levada em consideração, o conjunto de dados a serem analisados e a capacidade do 

método em apresentar respostas mais próximas o possível da realidade. Algumas 

técnicas tradicionais de análise da interação GA, baseados em análise de variância e 

regressão linear, possuem limitações quanto a habilidade em explicar grande parte da 

interação GA e a não informação sobre interações específicas positivas ou negativas 

com ambientes (Duarte e Vencovsky, 1999). 

 Uma alternativa para contornar a limitações dos métodos tradicionais é a 

análise AMMI (Additive Main Effects And Multiplicative Interaction Model). Em um 

único modelo são combinados, componentes aditivos para os efeitos principais 

(genótipos e ambientes) e componentes multiplicativos para os efeitos da interação. 

O método consiste em uma prévia análise de variância comum à matriz de médias 
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onde são estimados os efeitos principais, a parte aditiva (média geral, efeitos de 

genótipos e ambiental) e o desdobramento da interação, constituindo a parte 

multiplicativa do modelo que pode ser analisada por análise de componentes 

principais (ACP) (Gauch, 1988; Zobel et al. 1988). A ACP é uma técnica de análise 

exploratória de dados, através dela é possível descobrir a estruturas de dados que 

representam uma grande porcentagem da variância total, e criar novas construções 

hipotéticas (componentes principais) que podem ser utilizados para prever ou 

classificar observações em grupos (Timm, 2002).  

 Dentre as vantagens do método AMMI está a capacidade de explicar a 

natureza das interações, que pode ser feita obervando os escores dos componentes 

principais (PC), ou de maneira mais simples por meio da representação gráfica nos 

chamados biplot, onde são plotados os escores dos PC (Oliveira et al., 2003). Na 

literatura é relatado que a análise AMMI tem se mostrado capaz de avaliar os efeitos 

da interação GA e vários autores tem utilizado este método na cultura da soja (Rocha 

et al., 2004; Oliveira et al., 2006; Yokomizo et al., 2013). 

  No entanto o modelo AMMI possui restrições quando se trata de dados 

desbalanceados, algo que é comum em experimentos de avaliação de cultivares. Uma 

alternativa para utilizar modelo AMMI em dados desbalanceados é inicialmente 

imputar as observações ausentes e, posteriormente, na matriz de dados completa 

(observados + imputados), usar o modelo AMMI para compreender a interação 

(Arciniegas-Alarcón e Dias, 2009). O objetivo deste trabalho foi estudar os padrões 

de adaptabilidade e estabilidade de linhagens experimentais de soja empregando 

dados desbalanceados, utilizando o método AMMI.  

  

2.Material e métodos 

 

2.1. Experimentos 

 

 As 48 linhagens usadas neste trabalho são provenientes do Programa de 

Melhoramento da Qualidade da Soja (PMQS) da Universidade Federal de Viçosa, 

onde as populações foram obtidas segundo Pinheiro et al. (2013). Os genótipos 

foram avaliados em sete ambientes que combinam diferentes locais e safras. Na safra 

2010/11 e 2011/12, os genótipos foram avaliados em Rio Paranaíba-MG; no ano 
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agrícola 2012/13 os genótipos foram testados em Rio Paranaíba-MG, Capinópolis-

MG e Florestal-MG. Finalmente, na safra 2013/14 os locais de avaliação foram Rio 

Paranaíba-MG e Florestal-MG. O delineamento adotado foi blocos casualizados, 

com número de repetições que variaram de dois a três.  

 As parcelas foram compostas de quatro fileiras de 5,0 m de comprimento com 

espaçamento de 0,5 m entre fileiras. Como parcela útil foram considerados as duas 

fileiras centrais. Durante a condução dos experimentos as progênies passaram por 

uma seleção visual a fim de eliminar plantas/progênies que apresentaram 

comportamento agronômico indesejável, como por exemplo alta incidência de 

doenças. As sementes foram colhidas no estádio reprodutivo R8, onde 90% das 

vagens encontraram-se maduras. Após isso as sementes foram pesadas e determinada 

a produtividade em kg.ha
-1

. 

 

2.2. Análises estatísticas 

 

Preliminarmente, para que o número de repetições entre ambientes fosse 

balanceado, foram descartadas as repetições que apresentaram o maior número de 

parcelas perdidas. Em seguida, os valores de parcelas perdidas foram imputados por 

meio do cálculo das médias ajustadas proposto por Gomes (1990). 

Em seguida ajustou-se o modelo de blocos casualizados, processado para 

cada ambiente. Após a adequação do conjunto de dados, foi realizada a análise de 

variância conjunta, conforme descrito a seguir: 

 

 
ijkijjijkijk egaagb/auy   (1) 

 

Onde: ijky  é o valor fenotípico do genótipo i no j-ésimo ambiente e k-ésimo bloco; 

u: média geral; gi: efeito do i-ésimo genótipo; b/ajk: efeito do k-ésimo bloco dentro 

do j-ésimo ambiente; aj: efeito do j-ésimo ambiente; gaaij: efeito da interação do i-

ésimo genótipo com o j-ésimo ambiente; eijk: erro aleatório. 

O modelo AMMI para o estudo da adaptabilidade e estabilidade foi realizado 

segundo Duarte e Vencovsky (1999) o qual é descrito por:  
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ijij

n

1k jkikkjiij eραγλagμY   
 (2) 

 

em que: Yij é a resposta média do genótipo i no ambiente j; μ é a média geral dos 

ensaios; gi é o efeito do genótipo i; aj é o efeito do ambiente j; λk é o k-ésimo valor 

singular (escalar) da matriz de interações original (denotada por GA); γik é o 

elemento correspondente ao i-ésimo genótipo no k-ésimo vetor singular coluna da 

matriz GA; αjk é o elemento correspondente ao j-ésimo ambiente no k-ésimo vetor 

singular linha da matriz GA; ρij é o ruído associado ao termo (ga)ij da interação 

clássica do genótipo i com o ambiente j; eij e é o erro experimental médio. 

 Na equação (1) o termo que representa a gaij é dado por:  

 

 
ijij

n

1k jkikkij eραγλga  
 (3) 

    Onde:  

  


p

1nk jkikkij αγλρ  (4) 

 

 A ACP (Análise de Componentes Principais) decompõe o efeito da interação 

gaij de maneira que esta passe a ser descrita como uma soma de p componentes, cada 

um resultante da multiplicação de λk, expresso na mesma unidade de Yij, por um 

efeito genotípico (γik) e um efeito ambiental (αjk), ambos adimensionais. O termo 

traz uma informação relativa à variação devida à interação GA, no k-ésimo 

componente principal. De forma que a soma λk dos p componentes recompõem toda 

a variação (  


p

1k

2
kGA λSQ ). A recuperação da variação considera somente aqueles 

componentes mais fortemente determinados pela interação (linhas e colunas da 

matriz GA), ou seja: o padrão (parte determinística ou sistemática). Assim, a 

interação do genótipo i com o ambiente j é descrita pela equação abaixo, 

descartando-se o resíduo adicional ρij descrito anteriormente na equação 4. Por isso, o 

método AMMI é visto como um procedimento capaz de separar padrão e ruído na 

análise.  

 

  


n

1k jkikkij αγλga  (5) 
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 Na ACP os eixos captam, sucessivamente, porções cada vez menores da 

variação presente na matriz GA (1 2 ...n) e assim é possível que os primeiros 

componentes sejam suficientes para descrever a SQGA (Duarte e Vencovsky, 1999). 

Neste trabalho para a escolha do número de eixos principais que explicaram e 

posteriormente foram usados para representação gráfica, foi levado em consideração 

a proporção da soma de quadrados da interação GA retida até o n-ésimo eixo 

principal que é dada por: 

 

 
GA

n

1k

2
k SQλ



 (6) 

 Onde: 

 
ij

2
ijGA )â(gSQ  (7) 

  

Para determinar qual família de modelos AMMI (AMMI0, AMMI1, ..., 

AMMIn) a ser usada foi testada a significância dos componentes pelo teste F. Os 

modelos significativos foram considerados capazes de explicar a interação GA. 

 As análises estatísticas foram realizadas utilizando programa R 3.0.2. (R Core 

Team, 2013). Para a análise AMMI foi utilizado o pacote Agricolae (Mendiburu, 

2014). 

 

2.3. Análises gráficas 

  

 A fim de facilitar a interpretação, os escores de genótipos e de ambientes 

foram representadas em um gráfico denominado biplot (Gabriel, 1971), que permite 

descrever a estabilidade e adaptabilidade dos genótipos aos ambientes de teste. A 

interpretação é feita observando-se a distância dos escores que representam a 

interação GA da origem do gráfico. Assim, o genótipo com o menor escore é dito 

como mais estável. Para determinar a adaptabilidade dos genótipos foi observada a 

proximidade dos genótipos e ambientes no gráfico, já que os genótipos e ambientes 

com o mesmo sinal interagem positivamente, indicando em qual ambiente o genótipo 

deve ser preferencialmente cultivado. 

 Para a construção dos gráficos foi usado o programa estatístico R 3.0.2. (R 

Core Team, 2013) e o pacote utilizado foi o Agricolae (Mendiburu, 2014). 
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3.Resultados e Discussão 

  

 Da soma de quadrados total, a porcentagem de cada efeito foi de 70,54% para 

ambientes, 3,44% para genótipos e 13,83% para a interação GA (Tabela 1). A análise 

conjunta da interação entre genótipos e ambientes foi significativa (p<0,001), 

indicando uma resposta diferenciada dos genótipos aos ambientes usados no estudo. 

O comportamento diferenciado dos genótipos, é em grande parte atribuído a 

interação GA, já que as magnitudes da soma de quadrados foram quatro vezes 

maiores que a dos genótipos. Em experimentos que avaliam a interação GA, a 

produtividade é influenciada, em maior parte, pelo ambiente (Meotti et al., 2012).  

Esta variabilidade dos efeitos justifica a necessidade de um estudo detalhado da 

interação para a recomendação dos novos genótipos.  

 

Tabela 1 . ANOVA (modelo AMMI) para produtividade de 48 genótipos de soja testados 
em sete ambientes 

Fontes de variação GL SQ QM F Pr > F Explicação (%) 

Repetições (Ambientes) 7 147239,00 21034,00 7,21 4,9200E-08 1,62 

Genótipos 47 312110,00 6641,00 2,28 1,5510E-05 3,44 

Ambientes 6 6405434,00 1067572,00 50,75 2,0320E-05 70,54 

Interação GA 282 1255939,00 4454,00 1,53 1,1320E-04 13,83 

PC1 52 447385,98 8603,58 2,95 0,0000 35,62 

PC2 50 302467,12 6049,34 2,07 0,0001 24,08 

PC3 48 221800,44 4620,84 1,58 0,0118 17,66 

PC4 46 163833,24 3561,59 1,22 0,1660 13,04 

PC5 44 80756,31 1835,37 0,63 0,9684 6,40 

PC6 42 40153,44 956,03 0,33 1,0000 3,20 

Resíduo 329 960350,00 2919,00 

   
Total 671 9081072,00         

Média(kg.ha
-1

): 2729,50 CV(%):19,79 
GL: graus de liberdade; SQ: soma de quadrados; QM: quadrado médio, CV: coeficiente de variação. 

  

 Para o modelo AMMI a interação GA foi decomposta em seis componentes 

principais, mas apenas os três primeiros componentes principais foram significativos 

(p<0,01). O modelo AMMI3 (modelo considerando os 3 primeiros componentes 

principais) explicou 77,36% da interação GA. O PC1 foi altamente significativo 
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(p<0,001) e capturou 35,62% da variação, enquanto os PC2 e PC3 explicaram 

24,08% e 17,66% respectivamente. Estes resultados demonstram a confiabilidade do 

modelo AMMI em explicar e particionar as variações da interação GA, facilitando o 

estudo gráfico dos genótipos aos diferentes ambientes.  

 Na representação gráfica do modelo AMMI é possível observar o efeito da 

interação GA e dos ambientes (Figura 1). A distribuição dos genótipos, de uma 

maneira geral, em torno do eixo das abcissas, caracterizou uma tendência dos 

genótipos a uma menor interação GA para a produtividade e uma maior estabilidade. 

Os genótipos que apresentaram maiores interações foram 3, 5, 9, 32 e 33, uma vez 

que possuem maiores escores para o PC1 e assim são classificados como instáveis. O 

estudo da estabilidade dos genótipos permite a previsibilidade de comportamento 

desses aos ambientes de cultivo. Genótipos estáveis possuem recomendação ampla, 

enquanto os considerados instáveis, são mais influenciados pela interação GA. 

 

Figura 1: Representação gráfica do modelo AMMI1 (com um componente principal). Na 
abscissa estão as produtividades (g.m

-2
) e na ordenada estão representados os escores do PC1 

de 48 genótipos de soja testados em 7 ambientes. Os ambientes estão representados em 

vermelho. 
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 A maior produtividade média relacionou-se aos ambientes 3 e 2, 4282,54 

kg.ha
-1

 e 3644,87 kg.ha
-1

, respectivamente. Ambos são classificados com ambientes 

estáveis, porque estão mais próximo de zero no eixo PC1. O ambiente 1 apresentou 

alta produtividade média (3084,06 kg.ha
-1

) e foi considerado instável assim como o 

ambiente 5 (2404,99 kg.ha
-1

), pois estão posicionados mais distantes da origem do 

PC1, sendo, portanto, os que mais contribuíram para a interação GA. Os demais 

ambientes, A4, A6 e A7 são estáveis e tiveram produtividades baixas, de 1282,19 

kg.ha
-1

, 1946,97 kg.ha
-1

 e 2206,46 kg.ha
-1

, respectivamente. O objetivo de testar a 

estabilidade dos ambientes é informar sobre a confiabilidade dos genótipos no 

ambiente testado (Oliveira et al., 2003). Associar as médias de produtividade de cada 

ambiente com a sua estabilidade permite inferir sobre suas características e a 

entender o comportamento dos genótipos. 

 Apesar do modelo AMMI3 ter sido validado pelo teste F, optou-se para a 

representação gráfica o modelo AMMI2 (Figura 2). A representação com dois eixos é 

de mais fácil interpretação, já que o acumulo de dimensões torna o modelo menos 

preciso. Isso porque é observado um incremento nos ruídos e uma menor explicação 

do padrão da interação GA quando são adicionadas novas dimensões no modelo 

(Crossa et al., 1991; Lavoranti et al., 2004). Os componentes PC1 e PC2 

corresponderam juntos a aproximadamente 60% da interação GA. Alguns autores 

indicam o uso de dois componentes (Yan and Rajcan, 2002), três componentes 

(Tukamuhabwa et al, 2012) e até quatro deles (Sivapalan et al., 2000), mas a escolha 

do melhor modelo não deve ser feita previamente. Segundo Timm (2002), a 

proporção ideal deve estar entre 70% e 90%, mas cabe ao pesquisador determinar 

quanto que o modelo reduzido deve explicar da variação total. Portanto, foi decidido 

seguir a interpretação, mesmo com a porcentagem de explicação estando abaixo da 

recomendada. 
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Figura 2: Representação gráfica do modelo AMMI2 (com dois componentes principais). Na 

abscissa estão representados os escores do PC1 com  e nas ordenadas estão representados os 

escores do PC2 de 48 genótipos de soja testados em 7 ambientes. Os ambientes estão 

representados em vermelho.  

 

 No presente trabalho os ambientes com médias de produtividade acima da 

média geral foram classificados em favoráveis e os com médias inferiores a média 

geral foram dados como desfavoráveis. Para condições de adaptabilidade específicas 

de ambientes os genótipos 1, 2 e 7 mostraram adaptabilidade específica ao A6 que é 

considerado desfavorável, portanto esses genótipos podem ser indicados para 

ambientes com baixo nível tecnológico. Os demais genótipos encontraram-se 

próximo a origem do gráfico, o que indica adaptabilidade geral. Esses resultados 

condizem com um estudo feito anteriormente para este mesmo conjunto de dados 

utilizando o método de Eberhart e Russel (Mavungo Jr., 2014). Genótipos com 

adaptabilidade geral expressam comportamento semelhante tanto em ambientes 

considerados desfavoráveis quanto favoráveis.   

 Na Tabela 3, os genótipos foram  ranqueados para um estudo mais detalhado 

da estabilidade. Dentre os genótipos destacam-se os 14, 17 e 37 que apresentaram 
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altas produtividades (acima da média) e ainda são tidos como estáveis. Já o genótipos 

2, 5 e 7 tiveram baixas produtividade e são instáveis, ou seja, possuem maior 

interaçãoo GA. Para fins de recomendação de cultivares, para os genótipos 

considerados estáveis é também desejável que apresentarem altas produtividades 

(Pacheco et al., 2005).  No entanto, genótipos considerados como estáveis e que 

apresentem baixas produtividades podem ser indicados para ambientes que otimizem 

a sua produção, como por exemplo, ambientes com alto grau tecnológico.    

 

 Tabela 3. Rank de estabilidade e produtividades dos genótipos pelo método AMMI. Os 

genótipos estão ordenados do mais estável para o menos estável. 
                                                                          continuação... 

Gen RE RP 
Média de 

produtividade (kg.ha
-1

) 
 Gen RE RP Média de 

produtividade (kg.ha
-1

) 

10 1 39 2574,16  48 25 12 2856,23 

29 2 38 2591,01  38 26 33 2686,97 

18 3 35 2632,76  25 27 31 2699,00 

8 4 14 2845,09  24 28 11 2889,43 

16 5 26 2743,58  31 29 17 2816,09 

14 6 8 2908,65  40 30 36 2611,57 

46 7 43 2471,26  47 31 32 2692,87 

37 8 2 3122,59  44 32 37 2602,58 

17 9 1 3220,68  30 33 5 2985,89 

22 10 22 2770,41  43 34 29 2731,70 

28 11 13 2846,45  21 35 41 2557,40 

23 12 45 2369,67  1 36 47 2346,16 

12 13 19 2783,51  36 37 7 2916,01 

13 14 15 2844,91  20 38 18 2796,18 

41 15 27 2735,94  9 39 24 2755,70 

4 16 16 2826,10  26 40 3 3039,77 

35 17 10 2896,61  34 41 21 2773,01 

19 18 20 2777,41  7 42 44 2392,06 

39 19 30 2725,16  15 43 23 2765,06 

6 20 42 2527,79  2 44 46 2360,77 

27 21 40 2564,87  5 45 48 2000,53 

45 22 4 2999,64  3 46 28 2731,99 

42 23 34 2648,49  33 47 9 2904,97 

11 24 25 2745,79  32 48 6 2932,64 
Gen: genótipo; RE: rank estabilidade; RP: rank produtividade  

 

4.Conclusões 

 O método AMMI, mesmo com restrições em analisar dados desbalanceados, 

possibilitou a identificação de genótipos promissores com alta produtividade, 
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estáveis e, a maioria deles, com adaptabilidade geral, que poderão ser indicados para 

cultivo comercial 

 Os padrões de adaptabilidade e estabilidade obtidos corroboraram com 

estudos anteriores utilizando o método de Eberhart e Russel. 
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CAPÍTULO II 

 

Modelo fator analítico multiplicativo misto na caracterização de linhagens 

experimentais de soja para adaptabilidade e estabilidade 

 

RESUMO - A escolha da melhor metodologia para o estudo dos padrões de 

adaptabilidade estabilidade de genótipos é uma tarefa importante e complexa para 

um melhorista. É necessário usar modelos que sejam adequados ao conjunto de 

dados analisados e capazes de lidar com as adversidades da experimentação de 

campo. O modelo fator analítico multiplicativo misto (FAMM) tem se mostrado o 

mais apropriado para análises deste tipo, pois possui a capacidade de analisar dados 

desbalanceados, com heterogeneidade de variância, experimentos não ortogonais, 

além de apresentar os resultados em valores genotípicos. Neste trabalho objetivou-se 

aplicar o modelo FAMM como ferramenta para análise de um conjunto de dados 

desbalanceados de linhagens experimentais de soja. As produtividades de 48 

genótipos de soja em sete ambientes foram avaliadas, com diferentes números de 

repetições em um delineamento em blocos casualizados. O conjunto de dados era 

desbalanceado e apresentou heterogeneidade de variâncias residuais. O modelo 

FAMM que melhor se ajustou para esse conjunto de dados foi o com dois fatores 

(FA2). O modelo com dois fatores explicou 81,47% da variância total. A 

coincidência de agrupamento dos genótipos obtidos pelo biplot e o dendrograma 

indicam a viabilidade de uso do método FAMM para o estudo da adaptabilidade e 

estabilidade em conjuntos de dados desbalanceados e com heterogeneidade de 

variâncias. 
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Factor analytic multiplicative mixed model in characterization of soybeans 

experimental lines for adaptability and stability 

 

ABSTRACT - The choice of the best methodology for the study of adaptability 

standards stability of genotypes is an important and complex task for a breeder. It is 

necessary to use models that are appropriate for the data analyzed and able of handle 

with adversity field trial. The factor analytic multiplicative mixed (FAMM) model 

has proven most suitable for analyzes of this kind, because it has the ability to 

analyze unbalanced data with heterogeneity of variance, and non-orthogonal 

experiments and also presents the results in genotypic values. This study aimed to 

apply the FAMM as a tool for analyzing a set of unbalanced data soybean 

experimental lines. The yields of 48 soybean genotypes in seven environments were 

evaluated, with different numbers of repetitions in a randomized block design. The 

data set was unbalanced and showed heterogeneity of residual variances. The FAMM 

model best fit for this dataset was the two-factor (FA2). The model with two factors 

explain 81.47% of the total variance. The coincidence of cluster of the genotypes 

obtained by biplot and dendrogram indicating the feasibility of the use of FAMM 

method for the study of adaptability and stability for unbalanced data sets and 

heterogeneity of variances. 
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1.Introdução 

 

 A interação genótipo x ambiente (GA) é um dos maiores complicadores da 

seleção e indicação de cultivares (Garbuglio et al., 2007). A necessidade de métodos 

estatísticos capazes de interpretar a magnitude desta interação é fundamental para 

proporcionar respostas mais concisas que auxiliem na capitalização dessa interação 

(Yokozimo et al., 2013). Na literatura há uma variedade de metodologias para 

análises de experimento multi-ambientais, que desempenham um papel importante 

ao avaliar genótipos em vários estágios de programas de melhoramento de plantas.    

 Tradicionalmente a análises de experimentos em vários ambientes tem sido 

feita por meio da análise de variância conjunta (ANOVA) e/ou por ajuste de 

regressão linear (Resende e Thompson, 2004). Estes métodos apresentam limitações 

tais como a falta de habilidade para explicar grande parte dessa interação, a não 

informação sobre interações específicas positivas ou negativas com ambientes e a 

falta de linearidade nas relações GA em alguns casos. A incapacidade dos modelos 

de componentes de variância em lidar com esta estrutura de dados já foi discutida 

anteriormente por Piepho e Van Eeuwijk (2002). 

 Uma alternativa muito utilizada para contornar a limitações dos métodos 

tradicionais é a análise AMMI (Efeitos Principais Aditivos e Interação 

Multiplicativa). O método consiste em uma prévia análise de variância comum à 

matriz de médias, onde são estimados os efeitos principais, a parte aditiva (média 

geral, efeitos de genótipos e ambientais) e o desdobramento da interação, 

constituindo a parte multiplicativa do modelo, que pode ser analisada por 

decomposição dos valores singulares ou análise de componentes principais (ACP) 

(Zobel et al., 1988). 

   Em um programa de melhoramento, é comum a ocorrência de 

desbalanceamento dos dados, devido, por exemplo, à condução de experimentos com 

número diferentes de repetição e também pela perda ou descarte de parcelas. Outro 

fato comum em experimentos desse tipo é a existência de heterogeneidade de 

variâncias (Splike et al., 2005; Hu et al., 2013). Ao realizar qualquer análise 

estatística é importante avaliar como o modelo se ajusta aos dados e se os dados 

atendem aos pressupostos do modelo. Recentemente, as abordagens via modelos 

mistos tornaram-se populares, uma vez que proporcionam uma estrutura flexível em 

que dados desbalanceados são facilmente analisados (Kelly et al, 2007). 
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 Estudos mostram a eficiência dos modelos mistos como uma alternativa para 

análises de experimentos em vários ambientes (Smith et al., 2005; Piepho e Mohring, 

2010; Stefanova e Burchell, 2010; Hu e Splike, 2011). Entretanto, com um grande 

número de ambientes, o modelo misto multivariado é praticamente impossível de ser 

ajustado pois pode exceder os limites computacionais (Resende e Thompson, 2004). 

Outra dificuldade é que a maioria dos algoritmos de computação não acomodam 

situações em que tanto a matriz de variância verdadeira ou sua estimativa, é singular 

(Kelly et. al., 2007). Uma opção de modelo parcimonioso para o modelo misto 

multivariado é o modelo fator analítico multiplicativo misto (FAMM) (Resende e 

Thompson, 2004).   

 O FAMM foi proposto inicialmente por Piepho (1998) e tem como princípio 

a análise da fatores (AF). A AF aborda o problema de analisar a estrutura das 

interrelações (correlações) entre um grande número de variáveis, definindo um 

conjunto de dimensões latentes comuns, chamado de fatores (Figueiredo et al., 

2015). Cada fator irá agrupar um conjunto de ambientes, altamente correlacionados 

entre si e fracamente correlacionados com outros ambientes, agrupado-os nos demais 

fatores. 

 Assim como o método AMMI, no FAMM ocorre a multiplicação de 

coeficientes genotípicos e ambientais (conhecido como cargas e escores fatoriais, 

respectivamente). Porém, nesse modelo é possível tratar os efeitos de genótipos 

como aleatórios  e predizê-los com base nos Melhor Preditor Linear Não Viesado 

(BLUP). Além disso, é possível considerar a correlação entre genótipos nos 

diferentes ensaios. Segundo Smith et al. (2005), se o objetivo é ter estimativas dos 

efeitos genotípicos tão próximas possível dos verdadeiros, o ideal é que eles sejam 

considerados como aleatórios.  

 O método FAMM ainda é pouco utilizado para estudo de adaptabilidade e 

estabilidade, e segundo Figueiredo et al. (2015) provavelmente este fato esta 

associado a complexidade de execução das análises. Segundo Kelly et al, (2007) o 

FAMM é eficaz nas fases precoces de seleção, e estes mesmos autores apontam para 

necessidade de verificar tal eficiência nos estágios finais do programa de 

melhoramento. Sendo assim, objetivou-se com este trabalho aplicar o modelo fator 

analítico multiplicativo misto (FAMM) para análise de um conjunto de dados 

desbalanceados de linhagens experimentais de soja em estágios finais de um 

programa de melhoramento. 
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2.Material e métodos 

 

2.1. Experimentos 

 

 As 48 linhagens usadas neste trabalho são provenientes do Programa de 

Melhoramento da Qualidade da Soja (PMQS) da Universidade Federal de Viçosa, 

onde as populações foram obtidas segundo descrito por Pinheiro et al. (2013).  

 Os genótipos foram avaliados em sete ambientes que combinam diferentes 

locais e safras. Na safra 2010/11 e 2011/12, os genótipos foram avaliados em Rio 

Paranaíba-MG; no ano agrícola 2012/13 os genótipos foram testados em Rio 

Paranaíba-MG, Capinópolis-MG e Florestal-MG. Finalmente, na safra 2013/14 os 

locais de avaliação foram Rio Paranaíba-MG e Florestal-MG. O delineamento 

adotado foi blocos casualizados.  

 As parcelas eram compostas por quatro fileiras de 5,0 m de comprimento com 

espaçamento de 0,5 m entre fileiras. Como parcela útil, foram considerados as duas 

fileiras centrais. Durante a condução dos experimentos as progênies passaram por 

uma seleção visual a fim de eliminar plantas/progênies que apresentaram 

comportamento agronômico indesejável, como por exemplo alta incidência de 

doenças. As sementes foram colhidas no estádio reprodutivo  R8, onde 90% das 

vagens estavam maduras.  Após isso as sementes foram pesadas e determinada a 

produtividade em kg.ha
-1

. 

 Durante a condução dos experimentos ocorreram perdas de parcelas, o que 

contribuiu para o desbalanceamento do conjunto de dados (Tabela 1). Para cada 

experimento foi utilizado números diferentes de testemunhas e mesmo em 

experimentos com números iguais de testemunhas, estas se diferenciavam quando ao 

cultivar utilizado.   

Tabela 1.  Número de repetições, número de testemunhas e porcentagem de 

desbalanceamento nos sete ambientes conduzidos.  

Ambiente Nº repetições Nº testemunhas Nº parcelas perdidas 
% 

desbalanceamento 

E1 2 5 9 18,75 

E2 2 8 1 2,08 

E3 3 8 0 0 

E4 3 8 2 4,16 

E5 3 8 3 6,25 

E6 3 3 0 0 

E7 3 2 5 10,42 
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 Foram utilizadas as informações de parentesco das linhagens. A genealogia 

foi construída a partir do banco de dados do Programa de Melhoramento da 

Qualidade da Soja da Universidade Federal de Viçosa. 

 

2.2. Análises estatísticas 

 

 A análise conjunta dos genótipos nos sete ambientes foi realizada segundo a 

metodologia de modelos mistos (Henderson, 1975):   

 

 εZuXby   (1) 

  

em que y é o vetor de observações da característica avaliadas, b é o vetor dos efeitos 

de fixos com matriz de incidência X, u é o vetor dos efeitos aleatórios com matriz de 

incidência Z e ε é o vetor de erros ou resíduos aleatórios. Para este trabalho  os 

efeitos de ambiente foram considerados fixos e os efeitos de genótipos e da interação 

GA foram considerados aleatórios. 

 O modelo FAMM foi realizado segundo o proposto por Smith et al., (2001) e 

Resende e Thompson (2004).  Para o FAMM, o vetor de efeitos aleatórios é 

postulado em termos dos efeitos dos genótipos não observáveis em diferentes 

ambientes. Portanto a construção da extensão do modelo misto para o FAMM é dada 

por: 

 ε]Z[Xby  f  (2) 

 Sendo u = ][  f  (3) 

 

em que λ é o vetor dos carregamentos do fatoriais,  f é o vetor dos escores fatoriais 

para os genótipos nos ambientes e 
ijδ é do vetor de erro representando a falta de 

ajuste do modelo. A distribuição conjunta de f e δ é dada por: 
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onde Ψ é a diagonal de variâncias específicas onde Ψi 

representa a variância específica para o i-ésimo ensaio. Isto implica que todas as 

covariâncias entre os níveis de u são devidos aos fatores comuns, enquanto que os 
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fatores específicos explicam a variação adicional de elementos individuais de u 

(Meyer et al., 2009). 

 Os fatores podem ser não ou correlacionados. As variáveis são agrupadas por 

meio de suas correlações, ou seja, aquelas pertencentes a um mesmo grupo serão 

fortemente correlacionadas entre si, mas pouco correlacionadas com as variáveis de 

outro grupo. Cada grupo de variáveis representará um fator (Johanson e Wichern, 

2007). 

 O modelo apresenta distribuição com estrutura de médias e variâncias para os 

efeitos aleatórios como u ~ N (0, AΣ), onde A é a matriz de parentesco e Σ é a 

matriz de variância-covariância genética, que é dada por: 

 

 ψΛΛΣ '   (4) 

sendo: 

 ΛΛ' = VDV (5) 

 

 Onde V refere-se a matriz de autovetores e D é a matriz diagonal dos 

autovalores.  

  Para análise de múltiplos experimentos, a abordagem da análise de fatores 

pode ser usada para propiciar uma classe de estruturas para a matriz de variância e 

covariância Σ, associadas aos efeitos de u. O modelo para os efeitos de genótipos em 

cada ambiente conduz a um modelo para Σ, no qual a variância genotípica no 

ambiente j (Equação 6), a covariância genotípica entre os ambientes j e j' (Equação 7) 

e a correlação genotípica entre os ambientes j e j' (Equação 8) são dadas por: 
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 (8) 

 

 Os BLUPs dos escores fatoriais dos genótipos em cada ambiente ( fs ) podem 

ser obtidos por: 
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 Onde  são cargas fatoriais estimadas; é matriz diagonal das variâncias 

específicas estimadas e us é o efeito de genótipo em cada ambiente. Também os 

BLUPs dos resíduos das interações GA podem ser obtidos por:  

 

   sg

1
' uIΨ̂Λ̂Λ̂

~




 



  (10) 

  

 Pode ser visto que o modelo fator analítico requer estimativa dos parâmetros 

Λ e Ψ, os quais compõem a matriz de variância-covariância, e podem ser estimados 

por REML através do algoritmo de informação média (AI) (Thompson et al., 2003). 

 Todos os modelos deste trabalho foram construídos utilizando o programa 

estatístico ASReml (Gilmour et al., 2009). No programa foi acionado o qualificador 

!AISINGULARITIES para forçar a continuidade da análise dos dados, mesmo em 

condições em que ocorreram singularidade na matriz de informação média (AI). Os 

gráficos foram construídos plotando os escores fatoriais obtidos através da análise de 

fatores juntamente com as cargas fatoriais dos ambientes. Para isso foi usado o 

software estatístico R 3.0.2. (R Core Team, 2013). 

 Com a finalidade de comparar e validar as informações obtidas pelo FAMM, 

foi feita a análise de cluster e construído o dendrograma. A distância utilizada foi a 

euclidiana com ligação completa. Para isso foi usado o software estatístico R 3.0.2. 

(R Core Team, 2013) e o pacotes utilizados foram o Cluster (Maechler et al., 2013) e 

o NbClust (Charrad et al. 2014). 

 

3. Resultados e Discussão 

  

 O gráfico de dispersão residual (Figura 1a) indicou a ocorrência de 

heterogeneidade e não independência dos resíduos. A heterogeneidade dos resíduos 

pode ser atribuída, neste caso, ao desbalanceamento do conjunto de dados e a falta de 

independência dos resíduos indicam uma correlação entre os resíduos. A violação da 

pressuposição de homogeneidade, inviabiliza utilização dos métodos usuais de 

análise de adaptabilidade e estabilidade baseados na ANOVA. Uma opção tomada 

por muitos pesquisadores é o relaxamento desta pressuposição, e assim prosseguir 

com as análises usando os modelos aditivos ou multiplicativos. No entanto ao ignorar 

esta condição podem ocorrer uma grande taxa de erro Tipo I para comparações 

̂ ̂
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(Teste F) do efeito principal de genótipos (Hu et al., 2013). Resende e Thompson 

(2004) e Smith (2001) notaram que modelos ajustados com a suposição de variâncias 

heterogêneas são superiores do que os que admitem homogeneidade de variâncias 

residual. Na figura 1b, os ambientes 4 e 6, que apresentaram menores produtividades, 

também apresentaram uma menor amplitude de variação comparados aos mais 

produtivos. Geralmente, a variação tende a ser maior em ambientes melhores do que 

em ambientes com pior desempenho, embora o oposto pode ser observado (Malosetti 

et al., 2013).  

  

 

Figura1. (a) – Gráfico de dispersão residual. (b) - Boxplot para produtividade de genótipos 

de soja em sete ambientes. 

 

 A análise conjunta mostrou efeitos significativos (p<0,01), para genótipos, 

ambiente e a interação GA. Demonstrou também que o comportamento relativo dos 

genótipos foi influenciado pelas condições ambientais, tornando viável os estudos de 

adaptabilidade e estabilidade para esse conjunto de dados. A média geral de 

produtividade dos genótipos testados foi de 2693 kg.ha
-1

 e foi superior a das 

testemunhas de 2411 kg.ha
-1

.  

 Em relação às correlações fenotípicas e genotípicas, verificou-se pouca 

similaridade entre os pares quanto se trata da magnitude das correlações, no entanto 

com relação ao sentido, as correlações foram muito semelhantes (Tabela 2). De 

modo geral as correlações genotípicas usando a estrutura FA2 foram baixas. Mas, 

apesar disso, o modelo FAMM é mais confiável para estimação das correlações entre 

ambientes que os métodos tradicionais, pois ele usa informação de todos os 
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ambientes simultaneamente para estimar a correlação entre os pares de ambientes, 

enquanto que os métodos tradicionais usam apenas as informações dos pares de 

ambientes para qual esta sendo calculada a correlação (Resende e Thompson, 2004). 

  

Tabela 2: Matriz de correlação fenotípica (diagonal inferior), herdabilidade (diagonal) e 

correlação genotípica (diagonal superior) associada ao modelo FA2 

Ambiente 1 2 3 4 5 6 7 

1 0,570 0,266 0,417 0,704 -0,590 0,214 0,279 

2 0,139 0,480 0,078 0,383 -0,198 0,326 0,339 

3 0,120 0,025 0,218 0,210 -0,229 -0,026 0,003 

4 0,071 0,048 0,018 0,033 -0,521 0,845 0,879 

5 -0,059 -0,025 -0,019 -0,017 0,032 -0,271 -0,307 

6 0.012 0,022 -0,001 0,015 -0,005 0,010 0,998 

7 0,110 0,138 0,001 0,094 -0,032 0,058 0,345 

  

 As correlações genéticas entre os ambientes variaram de -0,590 a 0,998, 

sendo que os ambientes 6 e 7, que apresentaram a maior correlação, foram 

conduzidos no mesmo ano agrícola. O E4 foi o que apresentou maiores valores de 

correlações com os ambientes 1, 6 e 7, mas para os demais ambientes os valores 

foram baixos. As baixas correlações fenotípicas e genotípicas, indicam que os 

genótipos não apresentaram comportamento semelhante nos ambientes, pois há uma 

mudança na classificação deles de um ambiente para o outro fazendo com que as 

magnitudes das correlações sejam menores. Este resultado pode estar associado, não 

só a influência dos ambientes, mas também à qualidade dos experimentos 

conduzidos e a perda de parcelas. Como o modelo FAMM usa informação de todos 

ensaios para estimar as correlações, um mau desempenho em um ambiente pode 

influenciar negativamente a estimação das correlações para demais.  

 Os ambientes apresentaram baixas herdabilidade (Tabela 2) evidenciando que 

os efeitos de ambientes são mais pronunciados que os genotípicos, diminuindo a 

confiabilidade em usar estes ambientes para o estudo da adaptabilidade e estabilidade 

dos genótipos. 

 O modelo FAMM que melhor se ajustou para esse conjunto de dados foi o 

com dois fatores (FA2). Os modelos foram avaliados pelo testes da razão de 

verossimilhança, pela comparação do Log L. O modelo FA(1) foi inferior ao FA(2). 

Já os demais modelos não convergiram, o que pode ter ocorrido devido a problemas 

com o algoritmo de ajuste do modelo. No entanto as análises não foram 

comprometidas, pois os dois fatores utilizados no estudo foram suficientes para 
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explicarem juntos 81,47% da variância total. O primeiro fator explicou 

aproximadamente 50% e o segundo 30% da variância total. 

 Os genótipos e ambientes com valores baixos de coordenadas para os eixos 

são os que relativamente menos contribuíram para interação GA, sendo portanto, 

fenotipicamente estáveis (Figura 2). Assim os genótipos considerados mais estáveis 

foram 25, 43, 45 e as testemunhas 53 e 54. Estes genótipos são de ampla 

recomendação pois também apresentarem produtividades médias desejáveis. Já os 

genótipos mais distantes da origem são os que mais contribuem para a interação (1, 

3, 4, 6, 10, 14, 34 e 36), pois esses apresentam resposta específica na interação e, 

portanto, são considerados instáveis. 

  

 

Figura 2. Biplot do modelo FAMM com dois fatores para a produtividades de 48 linhagens 

de soja mais testemunhas. Os ambientes estão representados de vermelho. 

 

 Os ambientes 6 e 7 são os que contribuíram mais para a interação, pois foram 

os que apresentaram escores mais altos. Neste estudo, um mesmo local apresentou 

padrão de comportamento diferente ao longo dos anos, indicando a importância de 

realizar ensaios repetidos durante os anos a fim de interpretar melhor a interação GA 
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(Figueiredo et al, 2015). Pelo biplot fica evidente que os ambientes conduzidos no 

mesmo ano, como por exemplo os ambientes 6 e 7 e também os ambientes 5 e 4, 

tiveram uma tendência de comportamento semelhantes apesar de terem sido 

conduzidos em localidades diferentes. 

 O estudo da adaptabilidade é feito observando a disposição dos genótipos nos 

quadrantes do gráfico e sua proximidade aos eixos. Quanto maior a proximidade ao 

eixo do fator (1 ou 2), mais adaptado ao ambiente que o fator explica o genótipo será. 

Nos quadrantes QII e QIV encontram-se os genótipos com adaptabilidade específica 

aos ambientes agrupados nos fatores 2 e 1 respectivamente. No QI ficam os 

genótipos que apresentam adaptabilidade aos dois grupos de ambientes e no QIII 

estão os genótipos não adaptados a nenhum dos grupos de ambientes estudados. Os 

ambientes 3, 6 e 7, que estão próximos do eixo das abscissas, correspondem aos 

ambientes que são explicados pelo fator 1. Os ambientes 2, 4 e 5 estão mais 

próximos do eixo das ordenadas são explicados pelo fator 2. Já o ambiente 1 não 

apresentou um padrão de explicação sendo, portanto, influenciado pelos dois fatores.  

 O mais importante neste tipo de estudo é o entendimento de como os 

genótipos variam em todo espectro ambiental. No entanto, apenas o biplot não é 

capaz de oferecer uma definição clara dos subconjuntos de genótipos. Portanto o uso 

da análise de cluster auxilia na construção de subgrupos de genótipos em resposta 

aos diferentes ambientes. Burguenõ et al. (2008) obervou que a análise de 

agrupamento e a análise fatorial em conjunto são uma eficiente estratégia para 

estudar a performance de genótipos e ambientes. 

 A análise de cluster de ambientes e genótipos foi realizada com base na 

distância euclidiana e o método de ligação completa. O dendrograma (Figura 3) 

mostra os padrões dos genótipos descritos no biplot na Figura 2. Nele os genótipos 

foram agrupados em 3 conjuntos, o que concorda com a representação no biplot, o 

qual apresentou uma divisão dos ambientes em três grupos distintos. O primeiro 

conjunto contém poucos genótipos, os quais a maioria se encontram no segundo 

quadrante do biplot e apresentam adaptação específica aos genótipos agrupados no 

fator 2. Os outros dois conjuntos não se concentraram em quadrantes específicos do 

gráfico, mas mesmo assim é possível ver conjuntos de genótipos que coincidem tanto 

no biplot quanto no agrupamento do dendrograma. Por exemplo, os genótipos 23, 29, 

56, 57 que estão no mesmo grupo e se encontram no quadrante IV do biplot, estes 

possuem adaptabilidade específica aos ambientes representados pelo fator 1. 
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 Os genótipos 8, 9, 12, 21 e 35, claramente no mesmo agrupamento, estão 

contidos no quadrante I. Segundo Garbuglio et al. (2007) os genótipos que se 

encontram no quadrante I tendem a ter as melhores médias de produtividade e no 

quadrante III as menores. No entanto neste trabalho as melhores produtividades 

estiveram bem distribuídas nos quadrantes I, II e IV. O fato de serem genótipos em 

fases finais do programa de melhoramento e já terem passado por várias seleções 

para produtividade é esperado que eles apresentem maiores produtividades, 

explicando a homogeneidade de distribuição das melhores médias. A aplicabilidade 

do modelo FAMM na literatura tem sido feita para conjunto de dados com um 

grande número de ambientes (Kelly et al., 2007; Smith et al., 2015), com a finalidade 

de usar fatores que expliquem um conjunto de ambientes altamente correlacionados.

  

4. Conclusões 

 A diferença no agrupamento dos genótipos pelo método FAMM e o 

dendrograma pode ter sido consequência do número reduzido de ambientes, já que o 

modelo FAMM é indicado para o caso de grande número de ambientes. No entanto 

os grupos que apresentaram concordância de agrupamento entre o biplot do método 

FAMM e o dendrograma indicam a viabilidade de uso do método para os estágios 

finais do programa de melhoramento. 
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CONCLUSÕES GERAIS 

 

 A classificação dos genótipos quanto as padrões de adaptabilidade e 

estabilidade usando os modelos AMMI e FAMM na maior parte não coincidiram. 

 O descarte de repetições e a imputação dos dados para realizar da análise pelo 

modelo AMMI, além de tornar as análises mais trabalhosas, podem também 

comprometer a recomendação dos genótipos aos ambientes de cultivo. 

  O AMMI é uma ferramenta mais utilizada pelos melhoristas, isso se dá ao 

fato de ser de mais fácil manipulação, no entanto o FAMM, apesar de ser uma 

análise mais complexa, apresenta resultados mais confiáveis, pois não é necessário o 

ajuste dos dados ao modelo e seus resultados são expressos em valores genéticos. 
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ANEXOS 

 

ANEXO A: Rotina no R utilizada para a aplicação do método AMMI 

 

#pacote usado para análise dos dados 

library(agricolae)  

#Data input 

dadosA<-read.table("dadosAMMI.txt",header=T) 

dadosA 

str(dadosA) 

dadosA$site<-as.factor(dadosA$site) 

dadosA$rep<-as.factor(dadosA$rep) 

dadosA$id<-as.factor(dadosA$id) #id: refere-se aos genótipos 

attach(dadosA) 

ls() 

#modelo AMMI 

mod.AMMI<-AMMI(ENV=site,GEN=id,REP=rep,Y=y,console=TRUE,PC=TRUE)  

# biplot PC1 vs Produtividade 

plot(mod.AMMI, first=0,second=1,number=TRUE) 

# biplot PC1 vs PC2 

plot(mod.AMMI,type=1,las=1,number=TRUE,length=0.08,lwd=1.0) 

 

ANEXO B: Rotina no ASReml para a aplicação do método FAMM 

 

##modelo completo (sem fatores) 

!WORKSPACE 

test matrix 100x100 220311 

 id        !P       #indica a existência de pedigree 

 site     !A       #campo alfanumérico 

 bloco  !A       #campo alfanumérico 

 test     !A       #campo alfanumérico 

 y                    #variável resposta 

pedigree2.ped !REPEAT          #ignorar repetições de linhas no arquivo pedigree           

dados.dat !SKIP1 !SECTION site  #pular linha de cabeçalhos #especifica o fator de dados que 

definem as seções de dados 

!MAXIT 500  #define o número máximo de interações 

!AISINGULARITIES #usada para continuar as análises mesmo que uma singularidade for 

detectada na matriz de informação média (AI) 

y ~ mu site site/bloco test !r id  #modelo sem fatores  #!r: especifica a parte aleatória do modelo 
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##com 1 fator (FA1) 

!WORKSPACE 

test matrix 100x100 220311 

 id        !P #indica a existência de pedigree 

 site     !A #campo alfanumérico 

 bloco  !A  #campo alfanumérico 

 test      !A #campo alfanumérico 

 y               #variável resposta 

pedigree2.ped !REPEAT               

dados.dat !SKIP1 !SECTION site 

!MAXIT 500 

!AISINGULARITIES 

y ~ mu site site/bloco test !r id.xfa(site,1)  #!r: especifica a parte aleatória do modelo 

0 0 1 

id.xfa(site,1) 2 

id 

xfa(site,1) 0 XFA1 !GP #indicando qual é modelos fator analítico (FA1) 

7*0.5   # Psi, variância específica inicial 

7*0.5   # loadings iniciais para o primeiro fator 

 

##com 2 fatores (FA2) 

!WORKSPACE 

test matrix 100x100 220311 

 id       !P #indica a existência de pedigree 

 site     !A #campo alfanumérico 

 bloco  !A  #campo alfanumérico 

 test     !A #campo alfanumérico 

 y               #variável resposta 

pedigree2.ped !REPEAT               

dados.dat !SKIP1 !SECTION site 

!CONTINUE #recuperar os parâmetros de variância do arquivo .rsv 

!MAXIT 500 

!AISINGULARITIES 

y ~ mu site site/bloco test !r id.xfa(site,2)   

0 0 1 

id.xfa(site,2) 2 

id 

xfa(site,2) 0 XFA2 !GP   #indicando qual é modelos fator analítico (FA2) 

7*1 # Psi, variância específica inicial 

7*100 # loadings iniciais para o primeiro fator 
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7*100 # loadings iniciais para o segundo fator 

 

ANEXO C: Rotina no R para construção do biplot com os escores do modelo FAMM 

 

# lendo PSI and loadings 

XFAm <- matrix(scan("dados_graf.txt"),7,3)           

dimnames(XFAm) <- list(paste('E',1:7,sep=''),c("Psi","Load1","Load2")) 

ss <- svd(XFAm[,-1]) 

Lam <- XFAm[,-1] %*% ss$v  

colnames(Lam) <- c("Load1","Load2") 

Gvar <- Lam %*% t(Lam) + diag(XFAm[,1]) 

cLam <- diag(1/sqrt(diag(Gvar))) %*% Lam 

 # Escores 

XFAsln <- read.table("pedro6.sln") 

XFA5<-matrix(scan("pedro7.txt"),62,2) 

scores <- XFA5 %*% ss$v 

dimnames(scores)<-list(paste(' ',1:62,sep=''),paste('FATOR',1:2,sep='')) 

#Biplot para FA2 

biplot(scores[,1:2],Lam[,1:2],cex=0.7,ylim=c(-115,115))   

abline(h=0,col=4)   #linha horizontal 

abline(v=0,col=4)   #linha vertical 

 

ANEXO D: Rotina no R  para a análise de cluster e construção do dendograma 

 

require(cluster) 

Famm=read.table("famm.txt",header=T) 

Famm 

d.famm<-daisy(Famm, metric = "euclidean", stand = FALSE) 

d.famm 

d.famm1<-agnes(Famm, metric = "euclidean", method="complete", stand = F) 

d.famm1 

plot(d.famm1) 

####Pacote ‘NbClust’ 

install.packages("NbClust") 

require(NbClust) 

?NbClust 

NbClust(Famm, distance = "euclidean", min.nc=2, max.nc=8, method = "complete", index = "ch") 


