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RESUMO 

 

 

ADAPTABILIDADE E ESTABIBILIDADE DE GENÓTIPOS DE TRIGO PARA O 

MUNICÍPIO DE FREDERICO WESTPHALEN 

 

AUTOR: Ricardo Reffatti Bastiani 

ORIENTADOR: Volmir Sergio Marchioro 

 

 

O trigo possui um importante papel no cenário agrícola mundial, sendo um dos cereais mais 

cultivados. O cultivo adequado desta cultura em uma região agroclimática, depende de sua 

adaptabilidade e da estabilidade da produtividade de grãos. O experimento foi conduzido nos 

anos agrícolas de 2019, 2020 e 2021, na área experimental da Universidade Federal de Santa 

Maria Campus Frederico Westphalen. Foram avaliados 12 tratamentos, sendo 10 linhagens de 

trigo e duas cultivares testemunhas. O delineamento experimental utilizado foi de blocos ao 

acaso, com três repetições. Cada unidade experimental foi composta de 6 linhas de 4 metros de 

comprimento e espaçadas em 0,17 m.  A partir da colheita de 3 metros das 4 linhas centrais foi 

obtida a produtividade de grãos. Os dados foram submetidos a análise de variância e verificada 

a interação genótipo e ambiente, sendo realizada a análise GGE Biplot para identificar os 

melhores genótipos, ideais, mais adaptados e estáveis, e o desempenho dos genótipos em cada 

ambiente. A produtividade de grãos dos genótipos de trigo foi altamente influenciada pelas 

condições climáticas ao longo dos três anos de cultivo. Os genótipos UFSMFW1 07 e 

USFMFW1 04 foram mais produtivos em ambientes específicos e o melhor desempenho em 

termos de estabilidade e produtividade de grãos foi do genótipo UFSMFW1 08. Os anos de 

2019 e 2020 foram similares e os anos de 2019 e 2021 permitiram uma melhor discriminação 

de genótipos, enquanto 2020 foi o mais representativo.  

  

Palavras-chave: Triticum aestivum L. Melhoramento de plantas. GGE Biplot. 
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ABSTRACT 

 

 

ADAPTABILITY AND STABILITY OF WHEAT GENOTYPES FOR THE 

MUNICIPALITY OF FREDERICO WESTPHALEN 

 

AUTHOR: Ricardo Reffatti Bastiani 

ADVISOR: Volmir Sergio Marchioro 

 

 

Wheat plays an important role in the world agricultural scenario, being one of the most 

cultivated cereals. The proper cultivation of this crop in an agroclimatic region depends on its 

adaptability and the stability of grain yield. The experiment was conducted in the agricultural 

years of 2019, 2020 and 2021, in the experimental area of the Universidade Federal de Santa 

Maria, Campus Frederico Westphalen. Twelve treatments were evaluated, being 10 wheat lines 

and 2 control cultivars. The experimental design used was randomized blocks, with three 

replications. Each experimental unit consisted of 6 lines of 4 meters in length and spaced at 

0.17 m. From the harvest of 3 meters of the 4 central lines, the grain yield was obtained. The 

data were submitted to analysis of variance and the genotype and environment interaction was 

verified and the GGE Biplot analysis was performed to identify the best, ideal, most adapted, 

and stable genotypes, and the performance of the genotypes in each environment. The grain 

yield of wheat genotypes was highly influenced by climatic conditions throughout the three 

years of cultivation. The UFSMFW1 07 and USFMFW1 04 genotypes were more productive 

in specific environments and the best performance in terms of stability and grain yield was of 

the UFSMFW1 08 genotype. The years 2019 and 2020 were similar and the years 2019 and 

2021 allowed a better discrimination of genotypes, while 2020 was the most representative. 

 

Keywords: Triticum aestivum L. Plant breeding. GGE Biplot. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

O trigo (Triticum aestivum L.) possui um importante papel no cenário agrícola 

mundial, sendo um dos cereais mais cultivados. O Brasil produziu aproximadamente 7,7 

milhões de toneladas de trigo na safra 2021. O trigo destaca-se no sul do Brasil, 

principalmente no Paraná e no Rio Grande do Sul, sendo a principal cultura de inverno. 

No cenário nacional, a área cultivada foi de 2,74 milhões de hectares destinados ao plantio 

do cereal na safra 2021, sendo a região sul responsável por mais de 90% da área plantada 

(CONAB, 2022). 

O trigo é umas das principais fontes energéticas, tendo diversos destinos na cadeia 

alimentar, o mesmo é utilizado na alimentação humana e animal, sendo encontrado na 

produção de pães, massas e biscoitos, na alimentação animal é usado na produção de 

rações e também temos o trigo como alternativa para rotação de culturas, proporcionando 

melhorias nos sistemas de cultivo, por esses e outros fatores que o trigo se tornou um 

cereal de extrema significância para a agricultura nacional e mundial (SILVA et al., 

2015). 

Segundo Sousa et al. (1998), o trigo foi um dos grandes pioneiros quando falamos 

em melhoramento genético, seu melhoramento foi iniciado de fato no ano de 1919, porém 

só na década de 70 a pesquisa em trigo se desenvolveu significativamente com a criação 

de centros de pesquisa, como por exemplo a Embrapa. Naquela época as empresas de 

pesquisa e melhoramento incorporaram ao genoma do trigo nacional, genes que estão 

relacionados ao tamanho de planta e ao fotoperíodo, obtendo assim plantas de menor 

estatura e menor tempo de floração, favorecendo o sistema de produção. 

O cultivo eficiente, seja de uma espécie ou de uma cultivar específica, em uma 

região agroclimática, depende de sua adaptabilidade e da estabilidade da produtividade 

de grãos (FAYEUN; ALAKE; AKINLOLU, 2018). Se tiver a possibilidade da presença 

de interação genótipo e ambiente (G×E), deve-se fazer a avaliação da adaptabilidade e 

estabilidade dos genótipos. Segundo Branquinho et al (2014), a G×E é responsável pelas 

variações no desempenho de genótipos em diferentes ambientes de cultivo sendo um 

grande desafio para seleção e recomendação de cultivares. 

Entre as metodologias atuais que tem esclarecido adequadamente os efeitos 

principais (genótipo e ambiente) e a sua interação, destaca-se dois: o modelo de efeitos 

principais aditivos e interação multiplicativa (AMMI) e a análise dos efeitos principais 

do genótipo e da interação genótipo e ambiente (GGE biplot). Essas metodologias 
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baseadas em gráfico biplot, são capazes de obter grande parte da variação do conjunto de 

dados referentes à importância relativa do genótipo e da interação genótipo e ambiente 

(ROOZEBOOM et al., 2008). 

Os testes dos genótipos em múltiplos ambientes ajudarão a identificar cultivares 

com ampla adaptação e com adaptações específicas a determinados ambientes 

(NOERWIJATI; TARYONO; PRAJITNO, 2014). Ainda, a avaliação de genótipos em 

ambientes específicos, permite a seleção e a recomendação de genótipos que exploram 

seu potencial máximo de produtividade de grãos (YAN, 2016). 

Portanto, o objetivo do trabalho foi identificar os genótipos mais estáveis e 

promissores para a produtividade de grãos ao longo de três anos de cultivo no município 

de Frederico Westphalen, utilizando a técnica GGE biplot. 
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2. REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

 

 

2.1 IMPORTÂNCIA DA CULTURA DO TRIGO  

 

O trigo é o segundo cereal mais produzido no mundo perdendo apenas para o 

milho, e mesmo assim em diversos lugares do planeta, serve como fonte de até metade 

das calorias e proteínas consumidas pela população (WANG et al., 2012). O trigo 

(Triticum aestivum L.) tem papel importante no aspecto econômico e também nutricional, 

estando presente na alimentação humana por intermédio de farinhas que são amplamente 

utilizadas na indústria alimentícia para a confecção de pães, massas, biscoitos e entre 

outros (CAMARGO, 2004). Além do uso em produtos alimentícios, o cereal também é 

utilizado em produtos de origem não alimentícia como na indústria de fármacos e 

cosméticos (BORÉM; SCHEEREN, 2015). 

O agronegócio brasileiro, na safra 2021, produziu 7,7 milhões de toneladas de 

trigo (CONAB, 2022). Porém a produção é inferior ao consumo nacional, necessitando 

assim de importação. Mesmo com o aumento da produção nos últimos anos, o país ainda 

deve se manter como um dos maiores importadores mundiais de trigo, sendo que no ano 

de 2020 importou aproximadamente 6,0 milhões de toneladas (CONAB, 2020). 

O trigo é de extrema importância para a sustentabilidade de pequenas e grandes 

propriedades, principalmente da região Sul do Brasil, estando altamente integrado em 

esquemas de rotação e/ou sucessão com as culturas da soja e do milho, em semeadura 

direta (VALÉRIO et al., 2009). 

Embora o trigo seja cultivado em outros estados, se tratando de uma cultura 

predominantemente de inverno, a maior área plantada de trigo é encontrada na região sul 

do Brasil, principalmente nos estados do Paraná e do Rio Grande do Sul. Para essa região, 

o mesmo, apresenta-se como importante alternativa para a sustentabilidade de pequenas 

e médias propriedades, o qual está diretamente associado a sistemas de rotação de cultura 

com soja e milho, no sistema de semeadura direta sobre a palha (FRANCESCHI et al., 

2009).  

No Brasil o trigo é cultivado em diferentes zonas agrícolas, dessa forma é 

necessário conhecer as diferentes condições climáticas, edáficas e de manejo, pois estas 

influenciam diretamente na produtividade de grãos e na qualidade de panificação, sendo 

que cada área agrícola necessita de manejo cultural diferente e utilização de cultivares 
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adaptadas a aquelas condições, buscando assim garantir a produtividade de grãos e a 

qualidade destes (FRANCESCHI et al., 2009). 

 

 

2.2 DESCRIÇÃO BOTÂNICA E MORFOLÓGICA DO TRIGO  

  

O trigo (Triticum aestivum L.)  cultivado atualmente é caracterizado como uma 

gramínea pertencente ao reino Plantae, divisão Magnoliophyta, classe Liliopsida, ordem 

Poales, família Poaceae, gênero Triticum e espécie Triticum aestivum (DEDECCA; 

PURCHIO, 1952). 

De acordo com o estudo de Slageren (1994), foi possível classificar seis espécies 

do gênero Triticum sendo eles: Triticum urartu, Triticum monococcum, Triticum 

turgidum, Triticum timopheevii, Triticum zhukovskyl e Triticum aestivum. Já em a relação 

à espécie Triticum aestivum existem 5 subdivisões, sendo estas, Triticum aestivum subsp. 

aestivum, Triticum aestivum subsp. compactum, Triticum aestivum subsp., Triticum 

aestivum subsp. spelta e Triticum aestivum subsp. sphaerococcum. 

O trigo o qual teve origem a aproximadamente 10.000 anos atrás, é caracterizado 

por genoma hexaplóide (AABBDD), sendo originado de três genomas diploides 

completos, oriundo de três espécies distintas, na qual o cruzamento espontâneo da espécie 

Triticum urartu (genoma AA) com a espécie Aegilops speltoides (genoma BB) 

inicialmente forma uma espécie tetraplóide (AABB), e com a ocorrência de um evento 

posterior cruzou-se de forma espontânea com a espécie Aegilops tauschii (genoma DD), 

duplicando o número de cromossomos também de forma espontânea, assim teve origem 

o trigo domesticado que cultivamos hoje (2n=6x=42) (DONG et al., 2012). 

Segundo estudos, a inflorescência do trigo é uma espiga, composta, dística, 

constituída por espiguetas alternadas e opostas na raquis (BORÉM; SCHEEREN, 2015). 

O enchimento dos grãos de trigo começa nas espiguetas centrais e prospera para as 

espiguetas basais e distais da inflorescência (SILVA et al., 2005). O trigo é uma planta 

autógama, possui flores hermafroditas, ocorrendo a cleistogamia, que é a polinização e 

fecundação do estigma antes da abertura das flores (ALLARD, 1971). 

O trigo é uma cultura de ciclo anual, podendo variar de 90 a 180 dias, conforme o 

ambiente e o genótipo. As plantas de trigo possuem, cerca de 5 a 6 folhas finais, a qual 

corresponde ao número de nós, mas pode ocorrer variações de 3 a 8 folhas. Tamanho, 

número, forma, posição, cerosidade são características das folhas da cultura, e possuem 
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grande importância para a produtividade de grãos e para a caracterização e distinção das 

cultivares de trigo (BORÉM; SCHEEREN, 2015). 

As plantas de trigo possuem hábito de crescimento cespitoso, os genótipos 

possuem variação de altura de 0,30 a 1,50 metros. O sistema radicular é fasciculado 

podendo atingir dimensões de 0,30 a 0,40 metros. O caule é determinado como colmo, 

sendo composto por nós que são responsáveis pela inserção da folha e entrenós que são 

responsáveis pela elongação do colmo. A folha possui lâmina foliar linear com nervuras 

paralelinérveas, também possui a bainha, que se caracteriza como sendo uma estrutura 

alongada e aderida ao colmo. A folha também possui a lígula, que é membranosa e 

esbranquiçada e possui a aurícula, que tem dimensões de pequena a média, podendo haver 

a presença de pilosidade (FONTANELI; SANTOS; FONTANELI, 2012). 

Segundo STRECK et al. (2003) o trigo possui dois períodos de desenvolvimento, 

vegetativo e reprodutivo, compreendendo da emergência das plântulas ao aparecimento 

da inflorescência, e posteriormente até a maturação fisiológica, respectivamente.  

 

 

2.3 MELHORAMENTO DA CULTURA DO TRIGO  

 

De acordo com Silveira et al. (2020), nas últimas décadas, houve estímulo aos 

avanços no aprimoramento genético das cultivares de trigo pela escassez do grão. Não 

podemos pensar apenas em materiais genéticos superiores, é importante considerar 

condições de cultivo, como Franceschi et al. (2009) enfatiza, é fundamental conhecer as 

diferentes condições climáticas, edáficas e de manejo, pois estas podem influenciar 

diretamente a produtividade e a qualidade de grãos.  

Segundo Oliveira et al. (2011) deve-se priorizar o aumento na produtividade de 

grãos, a expansão da área cultivada e melhorias da qualidade do trigo nacional, para nos 

tornarmos autossuficientes em trigo. 

Na busca pela alta produtividade, qualidade elevada de grão para panificação, alto 

teor de nutrientes, resistência a doenças, diferenciados ciclos, estatura de planta ou 

adaptação ao clima e ao solo, pesquisadores e agricultores já fizeram milhares de 

cruzamentos, sendo assim, chegamos a obter cerca de 30 mil variedades de trigo 

(ABITRIGO, 2013). 

Para se ter maior eficácia nos programas de melhoramento, deve-se fazer a escolha 

do método apropriado de condução das populações segregantes (PIMENTEL et al., 
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2013). Entre os métodos de seleção e condução de plantas no melhoramento genético do 

trigo, observa-se a maior utilização do método de seleção massal, populacional, 

genealógico e descendente de apenas uma semente “Single Seed Descent” (SSD). 

Segundo Borém e Miranda (2013), todos os métodos empregados nos programas de 

melhoramento são aplicados a partir da geração F2 de descendentes. 

O método, SSD, “single seed descent”, permite a obtenção rápida de linhagens 

pela possibilidade do avanço de mais de uma geração por ano fora do ambiente de cultivo, 

isso sem haver a perda de alelos por seleção, já que a variabilidade original é mantida até 

que todos os indivíduos da população cheguem à homozigose. Esse método tem se 

mostrado eficiente principalmente para caracteres de baixa herdabilidade, desde que a 

população tenha uma base genética ampla e que seja mantida durante o avanço de 

gerações (ALLARD, 1971). 

 

 

2.4 ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE 

  

Para uma cultivar de trigo ser promissora é importante que ela tenha um bom 

desempenho agronômico, portanto, é interessante que os melhoristas identifiquem 

genótipos que possuam estabilidade fenotípica perante distintas condições climáticas e 

ambientes, e mesmo assim possuam desempenho superior. Hoje se faz necessário o 

desenvolvimento de cultivares específicas para determinados ambientes, isso por termos 

a existência da interação entre genótipo e ambiente, portanto o que se busca é o 

desenvolver genótipos com comportamento estável, indiferente de ano de cultivo e local 

(RAMALHO et al., 1993). 

 Os objetivos básicos dos programas de melhoramento genético de qualquer 

espécie cultivada, são a seleção e a recomendação de genótipos mais produtivos 

(CARGNIN et al., 2006). Sendo assim, a análise de adaptabilidade e estabilidade 

possibilita o maior êxito na seleção de genótipos superiores, uma vez que os genótipos 

selecionados apresentam ampla adaptação aos diferentes ambientes de cultivo, ligado a 

previsibilidade de seu desempenho para os caracteres de interesse. Dessa forma, são 

realizados experimentos em que são avaliados diversos genótipos em uma série de 

ambientes, podendo estes serem locais ou anos de cultivo (OLIVOTO et al., 2019). 

O fenótipo de um indivíduo é definido pelo efeito do genótipo (G) e do ambiente 

(E). Porém nem sempre esses dois efeitos são de natureza aditiva, o que demonstra que 
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há presença do efeito da interação genótipo e ambiente (G×E). A interação G×E pode ser 

definida como a variação de desempenho de um genótipo em ambientes diferentes 

(SHARIFI et al., 2017). 

De acordo com Cruz, Carneiro e Regazzi (2014), a existência de interação (G×E), 

dependendo de sua natureza, sendo simples ou complexa, afeta diretamente no processo 

de seleção de genótipos superiores, tal como a recomendação de cultivares. Quando 

identificada a presença de interação, recomenda-se buscar atenuar o seu efeito e 

identificar os genótipos adaptados e estáveis possibilitando sua recomendação 

(MARQUES, 2010).  

O termo adaptabilidade é determinado como sendo a capacidade dos genótipos de 

responderem à melhoria do ambiente, enquanto o termo estabilidade é definido como 

sendo a previsibilidade do comportamento do genótipo em diferentes ambientes (CRUZ; 

REGAZZI; CARNEIRO, 2004). 

Atualmente, com o amplo acesso à computadores mais modernos, novos métodos 

foram desenvolvidos, sendo estes mais precisos e que permitem fácil interpretação da 

interação genótipos e ambientes. Dentre estes, podemos destacar os métodos Aditive 

Main Effect and Multiplicative Interaction (AMMI), Genótipo mais Interação Genótipo - 

Ambiente (GGE) e Melhor Predição Linear Imparcial (BLUP) via máxima 

verossimilhança restrita (REML) ou análise de variância (SOUZA et al., 2021). 

 

 

2.5 ANÁLISE GGE BIPLOT 

 

Em estudos de experimentos multi-ambientes (MET) é frequente a resposta 

diferencial dos genótipos em diferentes ambientes, sendo conhecido como interação 

genótipo e ambiente (G×E), reduzindo a correlação entre os valores fenotípicos e 

genotípicos, por fim isso dificulta a seleção e a recomendação de genótipos adaptados e 

estáveis a determinados ambientes (CAMARGO-BUITRAGO; INTIRE; GORDÓN-

MENDOZA, 2011; GAUCH, 2013). 

Os principais objetivos de ensaios multi-ambientes (METs) no melhoramento são: 

(I) estudo de G×E, (II) avaliar a adaptabilidade e estabilidade genotípica, (III) estabelecer 

relações entre os testes de ambientes, entre os genótipos, e entre genótipos e ambientes 

(ou locais) simultaneamente, e (IV) fazer previsões do valor da reprodução de genótipos 

que vai permitir fazer uma seleção precisa dos pais para o próximo ciclo de reprodução. 
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A presença da interação G×E complica este processo, resultando normalmente em 

respostas inconsistentes de alguns genótipos em relação a outros (ARAÚJO et al., 2012; 

GAUCH, 2013). 

Hoje temos dois principais modelos para análise da interação G×E, o modelo 

AMMI (GAUCH, 1992), é um método estatístico para compreender a estrutura de 

interações entre genótipos e ambientes e o modelo GGE biplot, proposto por Yan et al. 

(2000), no qual considera o efeito principal de genótipo mais a interação genótipo e 

ambiente. 

A diferença entre o modelo AMMI e GGE, está na etapa inicial da análise, onde 

o modelo GGE analisa diretamente o efeito de G+G×E, e já o modelo AMMI separa G 

da G×E, porém, essa separação não é capaz de conferir superioridade à análise AMMI 

(GAUCH, 2006; YAN et al., 2007).  

Quando comparadas as metodologias AMMI e GGE Biplot na formação de mega-

ambientes, Camargo-Buitrago, Intire e Gordón-Mendoza (2011), relataram 95,2% de 

coincidência nos resultados entre as metodologias. Portanto o modelo GGE biplot é mais 

indicado para a identificação de mega-ambientes, seleção de ambientes representativos e 

discriminativos e indicação de cultivares mais adaptadas e estáveis a ambientes 

específicos (GAUCH; PIEPHO; ANNICCHIARICO, 2008; YAN, 2011). 
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3. MATERIAL E MÉTODOS 

 

O experimento foi conduzido nos anos agrícolas de 2019, 2020 e 2021, na área 

experimental da Universidade Federal de Santa Maria Campus Frederico Westphalen, 

localizada nas coordenadas 27º23'50” S, 53º25'34” W, e com uma altitude de 

aproximadamente 480 metros. O solo do local é caracterizado como Latossolo Vermelho 

Distrófico (SANTOS et al., 2006). O clima é classificado como subtropical úmido (Cfa) 

de acordo com Köppen, com precipitação média anual elevada, em torno de 1.800 e 2.100 

mm bem distribuídos ao longo do ano (ALVARES et al., 2013). 

Foram avaliados 12 tratamentos, sendo 10 linhagens de trigo desenvolvidas pelo 

Grupo de Pesquisa em Melhoramento de Plantas (GPMP): UFSMFW1 01, UFSMFW1 02, 

UFSMFW1 03, UFSMFW1 04, UFSMFW1 05, UFSMFW1 06, UFSMFW1 07, UFSMFW1 

08, UFSMFW1 09 e UFSMFW1 10 e duas cultivares testemunhas: Quartzo e Tbio Toruk. 

O delineamento utilizado na condução dos experimentos foi o de blocos ao acaso, 

com três repetições. Cada unidade experimental foi composta de 6 linhas de 4 metros de 

comprimento e espaçadas em 0,17 m. Os experimentos foram implantados por meio do 

sistema de semeadura direta nos dias 05/06/2019, 29/05/2020 e 24/05/2021, com 

densidade de sementes de 330 sementes aptas por m².  

A adubação de base foi realizada com N-P2O5-K2O da formulação 09-25-15, 

seguindo análise de solo e a adubação nitrogenada foi complementada em cobertura, 

parcelada 50% no estágio fisiológico de duplo-anel e 50% em espigueta terminal, 

conforme recomendação para a cultura. O manejo fitossanitário para controle de pragas e 

doenças foi realizado de forma preventiva (RCBPP, 2018). Por ocasião da maturação, 

foram colhidos 3 metros das 4 linhas centrais de cada unidade experimental, as plantas 

foram trilhadas e obtidas a massa de grãos por unidade experimental e a umidade dos 

grãos, determinando assim a produtividade de grãos (PDG) em kg ha-1. 

Os dados meteorológicos foram coletados da estação automática de Frederico 

Westphalen/RS (A854), os dados são referentes a precipitação total quinzenal, dos meses 

de maio, junho, julho, agosto, setembro e outubro, dos três anos de cultivo (2019, 2020 e 

2021), período de condução dos experimentos, estes dados foram apresentados em 

gráficos.  

Procurando identificar a presença de interação entre os ambientes e os genótipos 

para as características estudadas, a partir do delineamento experimental utilizado foi 
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realizada a análise de variância (ANOVA) conjunta e o teste F (p<0,05), utilizando o 

modelo estatístico abaixo, considerando dados balanceados. 

𝑌𝑖𝑗𝑘 = 𝜇 + 𝐺𝑖 + 𝐴𝑗 + 𝐺𝐴𝑖𝑗 + 𝐵/𝐴𝑗𝑘 + 𝜀𝑖𝑗𝑘 

 onde 𝑌𝑖𝑗𝑘 é a observação obtida na parcela com i-ésimo genótipo no k-ésimo 

bloco, 𝜇  é a média geral do ensaio, 𝐺𝑖 𝑜 efeito do i-ésimo genótipo considerado fixo, 

𝐴𝑗 𝑜 efeito do j-ésimo ambiente considerado fixo, 𝐺𝐴𝑖𝑗 o efeito da interação do i-ésimo 

genótipo com o j-ésimo ambiente, 𝐵/𝐴𝑖𝑘 efeito do k-ésimo bloco dentro do j-ésimo 

ambiente, considerado aleatório e 𝜀𝑖𝑗𝑘  𝑜 efeito do erro aleatório.  

Existindo a presença da interação entre genótipos e ambientes, realizou-se a 

análise GGE para identificar os melhores genótipos, genótipos ideais, os quais são mais 

adaptados e estáveis, e identificar o desempenho dos genótipos em cada ambiente e assim 

poder selecionar o melhor ambiente para cada genótipo. A análise GGE foi procedida 

seguindo o modelo estatístico:  

𝜙𝑖𝑗 =  �̂�𝑖𝑗 −  𝜇 − 𝛽𝑗 = ∑  𝜉𝑖𝑘
∗

𝑝

𝑘−1

η𝑗𝑘
∗   

onde 𝜙𝑖𝑗 é o efeito de interação entre genótipo i e o ambiente j;  �̂�𝑖𝑗 é a produtividade de 

grãos média do genótipo i no ambiente j; 𝜇 é a média geral; 𝛽𝑗 é o efeito principal do 

ambiente j; 𝜉𝑖𝑘 
∗ = 𝜆𝑘

𝛼𝜉𝑖𝑘; η𝑗𝑘
∗ = 𝜆𝑘

𝛼−1η𝑗𝑘 sendo  𝜆𝑘
  o k-ésimo autovalor da Singular Value 

Decomposition (SVD) (k = 1, ...p), com p ≤ min(e, g); α é o fator de partição do valor 

singular para o Componente Principal (PC) k (YAN, 2002). 𝜉𝑖𝑘 
∗ e η𝑗𝑘

∗  são os escores do 

PC k para o genótipo i e ambiente j, respectivamente.  

 Nas figuras geradas, a notação Scaling = 1 (SD), indica que os valores são 

divididos pelo desvio padrão de cada ambiente, conferindo a cada ambiente importância 

similar. A notação Centering refere-se ao modelo utilizado, em que Centering = 2 indica 

que contém o efeito de GGE (genótipo + interação genótipo e ambiente). O Singular 

Value Partitioning (SVP), sendo SVP = 1, com foco no desempenho genotípico, utilizado 

para a análise dos genótipos ideais, o SVP = 2, com foco no ambiente, utilizado para as 

inferências de ambiente e o SVP = 3, com foco na interação genótipo e ambiente (YAN 

et al., 2000).  

Para a manipulação dos dados, gerar a análise de variância e análise GGE biplot 

foi utilizado o software R, versão 4.0.2 (R CORE TEAM, 2020), utilizando o pacote 

“Metan” (OLIVOTO e LÚCIO, 2020). 
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4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

 

4.1. ANÁLISE DE VARIÂNCIA CONJUNTA 

 

A análise de variância conjunta foi significativa para os efeitos de ambiente, 

genótipos e da interação entre genótipos e ambientes (G×E) (Tabela 1) para a 

produtividade de grãos (PDG). Esse resultado demonstra que há uma variação na resposta 

dos genótipos testados durante os 3 anos de cultivo. A presença de G×E possibilitou a 

aplicação da análise GGE e sugere a possibilidade da existência de mega-ambientes com 

diferentes genótipos vencedores (YAN; KANG, 2003). 

 

Tabela 1 - Resumo da análise de variância para a característica produtividade de grãos 

(PDG, kg ha-1) de 12 genótipos de trigo conduzidos em Frederico Westphalen/RS, nos 

anos de 2019, 2020 e 2021. 

Fontes de variação GL 
Análise Conjunta 

QM 

Bloco/Ambientes 6 67.468,78 

Ambientes (A) 2 9.668.505,48* 

Genótipos (G) 11 473.302,13* 

G×E 22 177.628,93* 

Erro 66 41.488,77 

Total 107  

Média (kg ha-1)  3.884,73 

CV (%)  5,24 

S (%)  24,32 

C (%)  75,68 

Ambientes CV (%) Média (kg ha-1) 

2019 4,92 3.927,41 

2020 6,46 3.346,47 

2021 4,58 4.380,31 

GL: graus de liberdade; QM: quadrados Médios; Componentes simples (S) e complexo (C) da G×E. 
*Significativo a 5% de probabilidade de erro. 

 

 

4.2. INTERAÇÃO GENÓTIPOS E AMBIENTES 

 

Para uma nova cultivar ter sucesso no mercado ela depende do seu desempenho 

agronômico e da interação com o ambiente de cultivo (NORNBERG et al., 2014). A 

presença de interação entre os genótipos e ambientes dificulta a seleção e recomendação 
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de cultivares (SILVA et al., 2011). Neste sentido, é necessário realizar avaliações mais 

precisas, a fim de identificar genótipos mais adaptados (SILVA et al., 2015). 

A oscilação da resposta dos genótipos para os anos de cultivo pode ser observada 

de forma geral na Figura 1. As maiores produtividades de grãos foram obtidas no ano de 

2021 e 2019, respectivamente (Tabela 1). O ano de 2021 foi o mais favorável para a 

produtividade de grãos, apresentando as maiores médias, superiores à média geral dos 

anos. Por outro lado, o ano de 2019 foi um ano intermediário entre os três anos de teste, 

mesmo assim apresentou médias de produtividade de grãos superior a média geral. Já o 

ano de 2020 foi o menos favorável para a produtividade de grãos, apresentou médias 

inferiores à média geral.  

 

Figura 1 - Visão geral da G×E para produtividade de grãos (PDG, kg ha-1) de 12 genótipos 

de trigo cultivados nos anos de 2019, 2020 e 2021. 

 
 

O baixo volume de precipitação acumulada para o período compreendendo a 

segunda quinzena de agosto até a segunda quinzena de outubro no ano de 2020 (Figura 

2), acabou prejudicando o enchimento de grãos. No ano de 2019, podemos notar que o 

período de desenvolvimento da cultura foi seco, sendo que na primeira quinzena de junho 

não ocorreu precipitação, afetando o estabelecimento da cultura. Já o ano de 2021, foi 

marcado por um período seco, seguido de outro muito chuvoso, condições extremas que 

prejudicaram o desenvolvimento dos genótipos. Segundo Oteros et. al., (2015) a 

fenologia das plantas é influenciada pelo clima principalmente pela disponibilidade de 

água e temperatura do ar, quando estes fatores fogem do ótimo para a planta, eles podem 

ocasionar diferentes respostas fisiológicas, podendo alterar o ranqueamento dos genótipos 

vencedores.      
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No geral os genótipos UFSMFW apresentaram potencial de produtividade de 

grãos próximo das cultivares testemunhas (Figura 1). O genótipo UFSMFW1 01 foi 

destaque, apresentando a maior média para produtividade de grãos no ano de 2021, 

superando as cultivares testemunhas Tbio Toruk e Quartzo. Nesta safra ocorreu um 

período mais seco compreendendo na primeira quinzena de julho até a segunda quinzena 

de agosto, mas chuva que ocorreu na primeira quinzena de setembro, proporcionou um 

melhor enchimento de grãos e consequentemente uma maior produtividade de grãos na 

média geral dos genótipos. 

 

Figura 2 - Precipitação quinzenal acumulada, compreendendo os meses de maio a 

outubro, dos anos de 2019, 2020 e 2021, no município de Frederico Westphalen/RS. 

 

 

 

Já no ano de 2019 os melhores genótipos foram UFSMFW1 04 e UFSMFW1 07, 

também superando as cultivares testemunhas Tbio Toruk e Quartzo. O ano de 2020 teve 

condições climáticas bastante atípicas, foi o pior ano com relação ao desempenho dos 

genótipos, tendo destaque na produtividade de grãos o genótipo UFSMFW1 06, também 

com produtividade de grãos superior as cultivares testemunhas. O período de escassez 

hídrica a partir da segunda quinzena de julho de 2020 prejudicou o período reprodutivo e 

a maturação fisiológica, diminuindo a produtividade grãos (Figura 2). 

No geral, se considerarmos os três anos de cultivo (2019, 2020 e 2021) ficou 

evidente o desempenho dos genótipos UFSMFW para produtividade de grãos, onde estes, 

na maioria dos casos, foram superiores as testemunhas (Figura 1). Embora com 

comportamentos distintos nos diferentes anos, alguns genótipos possuem maior 
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estabilidade produtiva em todos os anos enquanto outros não. Por exemplo, o genótipo 

UFSMFW1 01 foi altamente produtivo em 2021, mas em 2020 apresentou a pior 

produtividade de grãos, já o UFSMFW1 07 manteve uma certa estabilidade produtiva em 

todos os anos de condução dos ensaios. 

Em estudos com a cultura do trigo, pesquisadores já vêm observando que o 

ambiente de cultivo é um fator importante na contribuição para a instabilidade de 

produtiva (SILVA et al., 2011) Neste estudo, cada ano de cultivo foi considerado um 

ambiente, assim que as técnicas da avaliação da G×E permitiram a identificação dos 

genótipos mais adaptados e estáveis para o município de Frederico Westphalen/RS. A 

recomendação destes genótipos para outros locais, para maior assertividade, demanda da 

condução de ensaios, visto que cada vez mais acreditamos que cada nova cultivar deva 

ser desenvolvida e testada em ambientes específicos de cultivo. 

 

 

4.3. GGE BIPLOT 

 

A análise GGE revelou que os dois primeiros componentes principais (PC1 e PC2) 

justificaram o total de 88,71% da variação total (PC1 62,89% e PC2 25,82%) para a 

característica produtividade de grãos (PDG). O primeiro componente principal (PC1) é 

representado no eixo X e os genótipos que possuem valores maiores de PC1 são 

considerados mais produtivos, enquanto o segundo componente principal (PC2) é 

representado no eixo Y e descreve a estabilidade do genótipo, quando mais próxima a 

projeção do genótipo estiver da origem (0) no eixo Y, significa que ele é mais estável 

(YAN et al., 2000). 

Ao classificar os genótipos com base em seu desempenho em um determinado 

ambiente, uma linha reta traçada, com uma seta na ponta, passando pela origem do biplot 

é chamada de Average Environment Coordination (AEC) (YAN; KANG, 2003). Ao 

longo desta linha são classificados os genótipos. A seta mostrada no eixo da abcissa AEC 

aponta na direção de maior desempenho médio dos genótipos classificando os genótipos 

em relação ao desempenho médio (YAN et al., 2007). A linha perpendicular ao eixo AEC 

representa a variabilidade de desempenho em termos de estabilidade do genótipo, sendo 

que quanto maior a distância da origem maior a instabilidade do genótipo, em ambas as 

direções (YAN, 2011). Sendo assim, alguns genótipos se destacaram com as maiores 

produtividades de grãos, sendo eles UFSMFW1 07, UFSMFW1 04 e UFSMFW1 08 
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(Figura 3a). Quando analisada a estabilidade de produção desses genótipos, observa-se 

que o UFSMFW1 07 e UFSM1 04 se mostraram instáveis enquanto o UFSMFW1 08 se 

mostrou estável, levando a conclusão da adaptação a condições específicas de ambiente. 

Os genótipos UFSMFW1 08, e UFSMFW1 06, UFSMFW1 10 e Quartzo se mostraram 

os genótipos mais estáveis às variações ambientais nos 3 anos de cultivo.  

 

Figura 3 - GGE biplot nos padrões desempenho médio vs. estabilidade (a) e quem-

ganhou-onde (b) para produtividade de grãos (PDG, kg ha-1) avaliadas em 12 genótipos 

de trigo cultivados nos anos de 2019 (A1), 2020 (A2) e 2021 (A3). 
 

 

PC1: componente principal 1, PC2: Componente Principal 2, SVP: Singular Value Partitioning. 

 

 

 

A visualização do padrão “quem-ganhou-onde” em análises multi-ambientes é 

importante para estudar a possível existência de diferentes mega-ambientes em uma 

região. Neste estudo, a existência de mega-ambientes pode indicar a semelhança entre os 

anos de cultivo. Um mega-ambiente é definido como sendo um grupo de ambientes que 

consistentemente compartilham de 1 ou mais genótipos iguais (YAN; RAJCAN, 2002). 

A melhor maneira de visualizar os padrões de interação entre genótipos e ambientes é 

através da visualização do polígono de um biplot. A Figura 3b mostra a formação de 7 

setores diferentes para a produtividade de grãos (PDG). Os anos 2019 e 2020 foram 

agrupados no mesmo setor, revelando-se como um mega-ambiente que compartilham os 

genótipos UFSMFW1 04 e UFSM01 07 como os mais produtivos. Os genótipos dos 

vértices do polígono para cada setor são aqueles que apresentaram a maior produtividade 
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de grãos nos anos em que se enquadram em cada setor (FARSHADFAR et al., 2013). O 

ano 2021 ficou isolado em um setor e compreendeu 1 vértice, contendo o genótipo 

UFSMFW1 01, este sendo o mais produtivo neste ambiente.  

O fato de 2021 ser alocado isolado dos demais pode ser explicado pelas maiores 

médias de produtividade de grãos (PDG) neste ambiente, enquanto em 2019 e 2020 as 

médias foram mais baixas (Tabela 1). Também, a semelhança entre os dois ambientes, 

como observado por Silva et al. (2021) em trigo, que pode ser explicada pelo fato de os 

testes terem sido realizados na mesma localização, apenas com variação entre os anos de 

avaliação. O efeito do ano é o fator mais importante na análise de vários anos, sendo que 

o alto desempenho ao longo dos anos é um atributo desejável em um genótipo (YAN, 

2014). 

Nos vértices onde não foram compreendidos nenhum ambiente, estão os genótipos 

que não tiveram desempenho produtivo satisfatório em todos os ambientes pelo método 

GGE biplot. Um genótipo para poder ser considerado como ideal, ele deve apresentar alto 

desempenho produtivo associado a alta estabilidade (SILVA et al., 2021). Na análise 

GGE biplot, este “genótipo ideal” é definido pelo vetor de maior comprimento no PC1 

(produtividade), sem projeções em PC2 (instabilidade), o que significa estar mais 

próximo do menor círculo concêntrico central (SILVA et al., 2015). Então, observando 

os círculos concêntricos ao longo da ponta de seta, podemos classificar as linhas de acordo 

com a inclusão nos círculos e a distância da ponta da seta.  

O ranqueamento dos genótipos evidenciou que não houve um genótipo ideal 

(Figura 4a). Embora este genótipo seja apenas simbólico, serve de referência para avaliar 

outros genótipos (OLIVEIRA et al., 2019). No entanto, podemos dizer que o genótipo 

que mais se aproximou do ideal foi o UFSMFW1 08, podendo ser utilizado como 

referência na comparação dos genótipos. A classificação geral dos genótipos no biplot foi 

a seguinte:  UFSMFW1 08 > UFSMFW1 07 > UFSMFW1 04 > Tbio Toruk > UFSMFW1 

06 > UFSMFW1 10 > UFSMFW1 03 > UFSMFW1 01 > UFSMFW1 05 > Quartzo > 

UFSMFW1 02 > UFSMFW1 09.  

O ranqueamento de ambientes pode ser observado na Figura 4b, sendo que o 

ambiente ideal é representado pelo círculo na ponta da seta. O ano mais próximo do ideal 

é 2019 e os anos 2020 e 2021, se mostraram mais distantes do ambiente ideal.  

Ambientes que sejam distintos são fundamentais em um programa de 

melhoramento para ocorrer a detecção e seleção de genótipos estáveis e adaptados 

(ALLARD; BRADSHAW, 1964). O biplot do padrão “discriminante x representativo” 
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tem o objetivo de avaliar um ambiente de teste e identificar, neste caso os anos de cultivo 

(ambientes), ideais para selecionar genótipos superiores de forma eficiente para um mega-

ambiente. Um ambiente de teste ideal deve discriminar os melhores genótipos e ser 

representativo de todos os ambientes de teste (MUSHAY et al., 2020).  

 

Figura 4 - GGE biplot representando os genótipos (a) e ambientes (b) ideais para a 

produtividade de grãos (PDG, kg ha-1) avaliadas em 12 genótipos de trigo cultivados nos 

anos de 2019 (A1), 2020 (A2) e 2021 (A3). 

 

PC1: componente principal 1, PC2: Componente Principal 2, SVP: Singular Value Partitioning. 

 

 

Quanto maior for o comprimento do vetor de um local de teste, maior é a sua 

capacidade de discriminar os genótipos (YAN; TINKER, 2006). Assim podemos 

perceber que para a produtividade de grãos (Figura 5), o ano de 2019 e 2021 foram os 

mais discriminantes, apresentando o vetor mais longo, superior ao dos genótipos, 

permitindo diferenciar o comportamento dos genótipos. Anos com vetores curtos são 

menos discriminantes, significando que todos os genótipos apresentam comportamento 

semelhante, sendo assim, não devem ser utilizados como ano de teste (HONGYU et al., 

2015).  

Outro ponto que podemos observar nesse padrão de biplot é a representatividade 

dos ambientes, ou seja, neste caso, quais os anos que representam os demais. Nessa 

análise, quanto menor o ângulo do vetor de local em relação ao eixo de seta única que 

representa a coordenada do ambiente médio, maior é a representatividade deste local em 

relação ao conjunto de locais avaliados. Na figura 5 observa-se que o ano de 2020 foi o 
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mais representativo, representando a média de todos os anos. Os demais anos podem ser 

considerados discriminantes e não representativos, servindo para seleção de genótipos 

com adaptação específica em mega-ambientes. 

Os ambientes discriminantes e representativos são eficientes para a seleção de 

cultivares com adaptação ampla, enquanto ambientes discriminantes, mas não 

representativos, podem ser úteis para descartar genótipos instáveis (SILVA et al., 2015). 

 

Figura 5 - GGE biplot representando ambientes discriminativos e representativos para a 

produtividade de grãos (PDG, kg ha-1) avaliadas em 12 genótipos de trigo cultivados nos 

anos de 2019 (A1), 2020 (A2) e 2021 (A3). 

 

PC1: componente principal 1, PC2: Componente Principal 2, SVP: Singular Value Partitioning. 
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5. CONCLUSÕES  

 

 A produtividade de grãos dos genótipos de trigo foi altamente influenciada pelas 

condições climáticas ao longo dos três anos de cultivo.  

 Os genótipos UFSMFW1 07 e USFMFW1 04 foram os mais produtivos a 

ambientes específicos e o melhor desempenho em termos de estabilidade e produtividade 

de grãos foi do genótipo UFSMFW1 08. 

 Os anos de 2019 e 2020 foram similares, formando um mega-ambiente e os anos 

de 2019 e 2021 permitiram uma melhor discriminação de genótipos, enquanto 2020 foi o 

ano mais representativo.  
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