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Modelos lineares-bilineares tém sido amplamente utilizados em programas de melhoramento
genético e ensaios agrondmicos de maneira geral [1]. Dentre esses modelos o de efeitos principais
aditivos e intera¢ao multiplicativa (AMMI) é o mais popular, possuindo ampla aplicabilidade para
a andlise de conjuntos de dados provenientes de ensaios multiambientais (MET) e oferecendo mais
possibilidades para o estudo da interagao entre genotipos e ambientes (GE), que representa grande
dificuldade para sele¢do e recomendagao de melhores cultivares [2, 3].

O procedimento de analise AMMI combina anélise de variancia com técnicas multivariadas [2,
3]. Uma etapa importante da aplicagdo deste procedimento é a representagio biplot dos escores
genotipicos e ambientais relativos aos dois eixos singulares ou eixos principais (PC1 e PC2). Esses
escores sao coordenadas obtidas pela multiplicacdo dos vetores singulares pela raiz quadra dos
valores singulares e descrevem a interacao entre os fatores no modelo estatistico [4].

Neste trabalho, o principal objetivo foi utilizar o modelo (AMMI) para avaliar cinquenta e cinco
hibridos de milho (genotipos) em nove ambientes diferentes.

O ajuste foi realizado em dois estagios: primeiro estimamos os efeitos principais de genotipos
e ambientes, pelo método dos minimos quadrados a partir da matriz de dupla entrada contendo
as respostas fenotipicas, que sao os valores de produtividade de espigas despalhadas. Na segunda
etapa foram obtidos os efeitos da interagao GE pelo produto interno entre os vetores compostos
pelos escores genotipicos e ambientais. Vetores singulares e valores singulares foram estimados pela
decomposigao por valores singulares (DVS) da matriz de interagao (GE), que por sua vez foi obtida
pelos desvios das observagoes em relagao ao modelo ajustado por ANOVA dos efeitos principais. A
analise de adaptabilidade e estabilidade foi realizada pela visualizacao de padroes na representagao
biplot. Quanto mais afastado o ponto estiver da origem do sistema ortogonal formado pelos dois
primeiros PCs, mais o gendtipo ou ambiente contribui para a interagao, se o ponto estiver perto da
origem dizemos que os genétipos e ambientes associados contribuem pouco ou quase nada para a
interagao (genotipos ou ambientes estéveis). Produto interno positivo evidencia que o genotipo é
adaptado, ou recomendado para o ambiente em questao. Por outro lado, produto interno negativo
diz que aquela combinagao especifica entre genotipo e ambiente nao é interessante em termos da
variavel estudada [2].

Pelos resultados do teste FR [5], o modelo selecionado nesta abordagem foi o AMMI-3, ou seja,
modelo com trés termos multiplicativos. Os gendtipos que mais contribuiram com a interagao foram
observados na representacao biplot e sdo aqueles com maior distancia em relagao a origem: G2,
G19, G21, G9, G40, G47, G9, G27 e G13. Os gendtipos e ambientes que possuem valores baixos
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para ambos os eixos (proximos a origem) sao considerados estaveis. Os gendtipos G22, G41 e G38
sdo exemplos de genotipos estaveis, assim como os ambientes A3 e A8 sdo exemplos de ambientes
estaveis. Dos genétipos mais produtivos G4, G11, G7, G49 e G15 s@o os que menos contribuem
com a interacdo GE e tem recomendacao ampla para todos os ambientes de teste. Os genétipos
G2, G1, G6, G10, G17, G23, G24, G27, G39, G46 e G49, por outro lado sdo produtivos, mas como
foi observado na representagao grafica possuem contribuigoes expressivas para a interagao.

Além da identificacdo dos genodtipos que menos contribuem com a interagdo GE, foi possivel
identificar adaptabilidade de genétipos a ambientes especificos. Como é o caso de G21, G4 e G10
que tém adaptabilidade especifica aos ambientes A7 e Al, o grupo G27, G10, G39, G46, G2, G24
com adaptabilidade especifica a A6, o grupo G46, G2, G6 com adaptabilidade a A5, G6, G17, G1
tem adaptabilidade a A9, G17, G21 adaptados a A4 e G1 é adaptado a A2. Existem ambientes que
compartilham alguns dos gen6tipos mais produtivos, qual é o caso de G10 adaptado aos ambientes
A7, Al e A6, o grupo G46, G2 adaptados a A5 e A6, dentre outros.

Modelos lineares-bilineares como o AMMI oferecem mais possibilidades para analisar a interagao
GE que métodos tradicionais, pois se baseiam na redugao de uma tabela com dimensoes elevadas
para uma tabela de menores dimensoes simplificando o problema. Além disso, as analises das
combinacoes favoraveis, como ressaltado, utilizam apenas o conceito de produto interno entre
vetores.
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