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RESUMO GERAL

O amendoim éuma importante leguminosa em todo o mundo, amplamente cultivada no Brasil,
principalmente na regi& Sudeste. O Nordeste tem potencial para a cultura do amendoim, apesar
de enfrentar as limitag@s clim&icas, como altas temperaturas e déficit hdrico que podem
prejudicar a produc@. A melhoria das cultivares adaptadas a essas condig®s €éuma das
principais estratégias adotadas pelos melhoristas para alavancar a cultura nesta regi&. A adoGo
de ferramentas estat Bticas €essencial, pois fornece estimativas das propor@®s de cada fonte
de variag& encontradas nos ensaios. A vari&ncia genéica, o coeficiente de variag genéica, a
herdabilidade e a precis& seletiva s& 0s principais estimadores, significando uma premissa
b&ica para procedimentos de seleG® e consequentes ganhos genéicos. Neste trabalho,
estimamos 0s ganhos obtidos através de préicas seletivas em gendipos de amendoim, cujos
achados s& relatados em dois cap fulos. O primeiro relata os ganhos de seleG das fam fias de
amendoim RCiF3, resultante do cruzamento entre o anfidiploide sinté&ico (A. batizocoi K9484
x A. duranensis SeSn 2848)4x e uma cv comercial BR1 (A. hypogaea subsp. Fastigiata),
submetida a supress& h mrica moderada, visando seleG a seca. Treze fam fias de RCi1Fs foram
cultivadas em campo e submetidas a 21 dias de supress& h @rica. Duas cultivares precoces e
tolerantes aseca (BR1 e Senegal 55 437) foram utilizadas como controles tolerantes. Qito
caracter ®ticas agron@micas foram adotadas para caracterizar os materiais. Os modelos mistos
(REML /BLUP) e mndice de selecG@ de ndice de classificag®, proposto por Mulamba & Mock,
foram utilizados como procedimentos de seleGo. Encontramos uma predomin&acia relativa de
vari&ncia residual em detrimento da vari&ncia genot pica, ou seja, existécia de segregaGo
dentro das famTias. Valores de alta precisé foram encontrados para a maioria das
caracter gticas. Das 13 fam fias avaliadas, tré& destacaram-se com base em caracter Bticas
agron@micas, com ganhos para: nUmero de vagens/planta, comprimento de vagem e nmero de
sementes/vagem, e aumento de precocidade em, no m mimo, 1 dia. O segundo cap fulo teve
como objetivo estimar os mdices de seleGa e pesos econ@micos que possibilitam ganhos
genéicos m&imos em amendoim rasteiro. Onze gend@ipos foram avaliados em de nove

caracteres agron@micos. Os mdices utilizados foram: ndice cl&sico de Smith e Hazel (SH),
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ndice de Pesek e Baker (PB), mdice de base de Williams (W), ndice de Elston (E), Subandi et
al. mdice (S), ndice Cruz (GI), e o mdice baseado na soma dos postos de Mulamba e Mock
(MM). Os pesos econ@micos foram: caracter sticas principais (CP), peso 1 (P1) para todas as
caracter ®ticas, coeficiente de variagd genéica (CVg), desvio padré genéico (DPg) e
coeficiente "B", obtido por meio de regress& multivariada. Encontramos um efeito
significativo dos gend@ipos para todas as caracter sticas (p <0,01), ou seja, variabilidade
genéica entre os materiais. Altos valores de herdabilidade foram encontrados para a maioria
das caracter sticas (acima de 90%), indicando progresso genéico com ciclos de seleGo. As
combinag@®s SH-CP, SH-P1, SH- DPg, W-P1 e W- DPg, seguidas de MM-CP, MM- CVgy, MM-
DPg, GI-CP, GI-P1, GI- DPge E, indicaram maiores ganhos para caracter sticas relacionadas a
producg®, mas com valores insatisfat&ios para IF e MCV. Em geral, 0 mdice de Mulamba e
Mock foi o mais promissor quando aplicado com P1 em todas as caracter Bticas, conseguindo
equilibrar ganhos pré&imos aos limites m&imos obtidos pela seleGo direta, tanto para
caracter Bticas de produG® quanto de precocidade.

Palavras-chave: Arachis hypogaea, variabilidade, melhoramento, procedimentos de seleGo



ABSTRACT

Peanut is an important leguminous at worldwide, widely cultivated in Brazil, mainly in
Southeast region. The Northeast have potential for peanut crop, although face the climatic
limitations, such as high temperatures and water deficit that could hazard the production. The
improvement of cultivars adapted to these conditions is one of the main strategies adopted by
breeders in order to leverage the crop in this region. The adoption of statistical tools are
essentials, due provide estimates of the proportions of each variation source found in trials. The
genetic variance, the coefficient of genetic variation, the heritability and the selective accuracy
are the main estimators, meaning a basic assumption for selection procedures and consequent
genetic gains. In this work, we estimated the gains obtained through selective practices in
peanut genotypes, which findings are reported in two chapters. The first one reports on the
selection gains of peanut families RC1F3, resulting from crossing between synthetic amphidioid
(A. batizocoi K9484 x A. duranensis SeSn 2848)4x and a commercial cv. BR1 (A. hypogaea
subsp. fastigiata), submitted to moderate water suppression aiming to selection of drought.
Thirteen RC1Fsfamilies were grown in the field and submitted to 21 days of water suppression.
Two early and drought-tolerant cultivars (BR1 and Senegal 55 437) were used as tolerant
controls. Eight agronomic traits were adopted to characterize the materials. The mixed models
(REML / BLUP) and rank index selection index, proposed by Mulamba & Mock, were uses as
selection procedures. We found a relative predominance of residual variance to the detriment
of genotypic variance, meaning existence of segregation within the families. High accuracy
values were found for most traits. Of the 13 families evaluated, three highlighted based on
agronomic traits, with gains for: number of pods/plant, pod length and number of seeds/pod,
and also increase of earliness in, at least, 1 day. The second chapter aimed to estimate the
selection indexes and economic weights that enable maximum genetic gains in runner peanut.
Eleven genotypes were evaluated through nine agronomic traits. The indices used were: Smith
and Hazel (SH) classic index, Pesek and Baker (PB) index, Williams base index (W), Elston
index (E), Subandi et al. index (S), Cruz index (Gl), and the Index based on Sum of Ranks of
Mulamba and Mock (MM). The economic weights were: main traits (MT), weight 1 (W1) for
all the traits, coefficient of genetic variation (CGv), genetic standard deviation (GSD) and "B"
coefficient, obtained through multivariate regression. We found a significant effect of genotypes
for all traits (p<0.01), meaning genetic variability among materials. High heritability values
were found for most traits (above 90%), indicating genetic progress with selection cycles. The
SH-MT, SH-W1, SH-GSD, W-W1 and W-GSD combinations, followed by MM-MT, MM-
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CGv, MM-GSD, GI-MT, GI-W1, GI- GSD and E, indicated higher gains for traits related to
production, but with unsatisfactory values for Blooming and Cycle. In general, the Mulamba
and Mock index was the most promising when applied with W1 in all traits. It was able to
balance gains close to the maximum limits obtained through direct selection, for both
production and earliness traits.

Keyword: Arachis hypogaea, variability, improvement, selection procedures
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1. INTRODUCAO

O amendoim (Arachis hypogaea L.) €uma oleaginosa de import&ncia econ@mica
mundial, tendo como principais pa Bes produtores a China, hdia, Nigé&ia e Estados Unidos
(USDA, 2019a).

Euma espeie de origem sul-americana, pertencente ao géero Arachis o qual apresenta
81 espe&ies jadescritas, sendo a A. hypagaea de maior potencial econ@mico (Valls et al., 2013).
E composta por duas subespéeies, hypegaea e fastigiata, que apresentam diferengs entre si
quanto ao hdbito de crescimento, altura de planta, padr& de ramificag®s, disposic de flores
nos ramos, ciclo e produtividade, por exemplo, sendo as duas Utimas de grande import&ncia na
escolha de quais materiais cultivar (Santos et al., 2013).

Na regi& Nordeste do brasil, onde as adversidades edafoclimd&icas representam fator
limitante para o cultivo de muitas culturas, o amendoim, de f&il manejo, ciclo curto e bastante
robusto em termos de adaptabilidade a vaios tipos de solo, apresenta-se como alternativa
agr Tola vidvel, principalmente para a agricultura familiar onde as atividades do manejo sé&o
desenvolvidas pela prépria famiia e o cultivo pode ser realizado de forma solteira ou
consorciada com o milho no per bdo das &uas (Melo Filho e Santos, 2010).

Desta forma, com o objetivo de aumentar a seguranc do cultivo de amendoim na regi&
Nordeste, os programas de melhoramento voltados ao desenvolvimento de cultivares que
apresentem mecanismos de adaptaGi ou escape aos per bdos de veranico, fator limitante ao
cultivo da cultura na regid, se mostram como ferramentas promissoras (Pereira et al., 2016).

A Embrapa Algod& €uma instituigi de pesquisa que trabalha com o melhoramento
genéico do amendoim desde meados da década de 1980, tendo como principal diretriz o
desenvolvimento de gen@ipos precoces, produtivos e adaptadas & condig®es semiaidas, tendo
lan@do atéo momento cultivares amplamente cultivadas como a BR1, BRS 151 L7, BRS
Havana e BRS Pé&ola Branca (Santos et al., 2010).

O sucesso de um programa de melhoramento genéico vegetal € dependente da
exist@cia de variabilidade genéica na populag® de trabalho. Tal pressuposto parte do
princ pio de que cruzamentos entre pais divergentes aumentam a probabilidade de se obter
indiv muos transgressivos em populages segregantes (Cruz et al., 2014).

A genéica quantitativa €uma ferramenta que possibilita extrair informags genéicas
a partir de dados fenot picos, que s& diretamente mensurados em ensaios experimentais. A

partir dessas informag®es pode-se inferir sobre os par@netros genot picos populacionais, como



herdabilidade, por exemplo, que representa o quanto da variagd fenot pica €devida a fatores
gené&icos em termos percentuais (Dalbosco et al,. 2018).

Ao se identificar a existé@cia de variabilidade genéica, realiza-se a seleGd dos
materiais promissores com o intuito de aumentar a frequéncia de alelos favoraveis, e assim
estimar os ganhos obtidos por meio da seleg@®. De forma geral, a seleG pode ser baseada na
identificacd® de materiais que apresentem potencial elevado para determinada caracter ¥tica,
ignorando ou desprezando, momentaneamente, seu perfil para o restante dos caracteres. Esse
tipo de seleG@ proporciona ganhos maximizados para o carder selecionado, porén pode levar
a perdas consideraveis em relagi a outros caracteres (Hazel e Lush, 1942).

Outro méodo bastante promissor para a seleG de materiais, que leva em consideraGo
uma gama de caracteres simultaneamente, € a teoria de mdices de seleG®. Nela s&
estabelecidas fungs lineares representadas por todos os caracteres avaliados, onde o potencial
de cada material genéico serarepresentado por um mdice, que servirade base para seleGo de
indiv @uos promissores (Resende, 2015).

Com base no exposto, realizou-se este trabalho com o objetivo de estimar ganhos
genéicos a partir da seleG@® em populag® oriunda de retrocruzamento entre o0 BR1 e
anfidiploides via modelos mistos, assim como a comparag de diferentes mdices de seleGo

aplicados em acessos da subespé&ie hypogaea.

2. REFERENCIAL TEORICO

2.1. Aspectos gerais do amendoim

A espe&ie Arachis hypogaea L. €uma dicotiled&ea pertencente &fam fia Leguminosae
(Fabaceae), subfam fia Faboideae, gé&ero Arachis, seGd Axonomorphae, s&ie Amphiploides
(Nogueira et al., 2013).

O géero tem provavel origem na Serra de Amambay, fronteira do Brasil (Mato Grosso)
e Paraguai hacerca de 4000 anos, tempo necess&io para dispers& das especies por toda
Ameica do Sul (Krapovickas e Gregory, 1994). A maioria das esp€&eies de Arachis édiploide,
com nUmero de cromossomos 2n=20. H& apenas quatro espeeies diplGdes com 2n=18
cromossomos. A espeeie A. hypogaea étetraploide com 2n=4x=40, com provavel origem ligada

ao cruzamento entre duas espeies silvestres diplGdes, provavelmente A. duranensis e A.



batizocoi, gerando uma esp€&ie esté&il a qual teve seu nimero de cromossomos duplicados,

retomando assim seu potencial reprodutivo (Leal-Bertioli et al., 2015).

Dentre as 81 espeies jadescritas (Valls et al., 2013), a A. hypogaea €a de maior potencial
econ@mico, com distribuiGg® natural na Améica Latina, especialmente em pa Bes como Brasil,
Bol wia, Paraguai, Argentina e Uruguai (Krapovickas e Gregory, 1994; Valls e Simpson, 2005).

A planta do amendoim €herb&ea de crescimento indeterminado, com altura variando
entre 12 cm e 60 cm, dependendo do tipo bot&nico. As flores s& agrupadas em inflorescéncias
que, ap& fertilizadas, d& in Tio ao desenvolvimento dos gindforos, estruturas fibrosas dotadas
de geotropismo positivo que carregam os embris na extremidade. Ap& penetragi no solo,
se inicia o desenvolvimento horizontal da vagem, que ocorre na auséicia de luz (Santos et al.,
2013).

O amendoim se reproduz quase que exclusivamente por autogamia, com baixa taxa de
polinizagd® cruzada (inferior a 1%). A dispersé@ das sementes € bastante restrita, n&
ultrapassando 1 m de distancia da planta matriz, podendo ser transportada por meios
alternativos como pela &ua em per Ddos de cheias ou via animais, por exemplo (Krapovickas
e Gregory, 1994; Valls e Simpson, 2005).

A esp&ie ésubdividida em duas subespeies, hypogaea e fastigiata (Nogueira et al.,
2013). Na subespé&eie hypogaea esté inclu os os acessos do tipo agr £ola Virg hia e variedade
hirsuta, ambos de porte rasteiro, de ciclo longo, entre 120 e 140 dias, ausécia de flores na haste
principal, ramificag®s vegetativas ou reprodutivas alternadas nos ramos primaios, frutos com
uma ou duas sementes e ret Tulo do pericarpo bastante marcado. A subespéie fastigiata €
composta de quatro variedades, vulgaris, fastigiata, aequatoriana e peruviana, todas de porte
ereto. Os acessos vulgaris apresentam ramificag®s vegetativas e reprodutivas desordenadas ao
longo dos ramos principais e com frutos bisseminados, representados pelo tipo boténico
Spanish. Os acessos da variedade fastigiata, com vagens contendo entre 2 a 6 sementes, S&
representados pelo tipo agr tola Valéncia (Valls, 2005).

No aspecto econ@mico, o amendoim (A. hypogaea) € uma oleaginosa de grande
importéncia mundial, sendo a quinta mais cultivada, correspondendo a producgd de
aproximadamente 41,8 milh&es de t, ocupando &ea de 25,2 milh&s de ha (USDA, 2019a).
Entre os pa Bes produtores China, hdia, Nig&ia, Estados Unidos e Sud&b se destacam na

produc@ de amendoim em casca (USDA, 2019b).



A Améica do Sul, provével centro de origem da espe&eie, responde por 3,5% do total
mundial sendo representado apenas pela Argentina, com produc@ 1,01 milh&es de t, e pelo
Brasil, com apenas 0,47 milh& de t (USDA, 2019b).

No Brasil, de acordo com as estimativas da Companhia Nacional de Abastecimento para
a safra 2019, espera-se uma produc@ de 430 mil t, sendo deste total aproximadamente 95%
relativo apenas pelo estado de S& Paulo. Na regi& Nordeste, apesar do valor socioecon@nico
agregado a agricultura familiar, sua representagd no total nacional ainda se mostra bastante
diminuto, menos de 1%, sendo representado pelos estados da Bahia, Paraa e Cearg com 1,4,
0,4 e 0,4 mil t, respectivamente (CONAB, 2019).

Nessa regido, o sistema de cultivo se realiza principalmente com base no sistema de
agricultura familiar, apresentando produtividades mé&lias em torno de 970 kg ha-1,
caracterizando-se consideravelmente abaixo da mé&lia nacional de 2.978 kg ha-1 (CONAB,
2019). Apesar de tais estimativas, 0 amendoim destaca-se como promissor para o Nordeste
brasileiro por possibilitar a obtenG de vagens de boa qualidade, tanto a n vel fitossanit&io

quanto sensorial (Pereira et al., 2016).

2.2. Melhoramento do amendoim no Brasil

Entre o final da désada de 1960 e in Tio da dezada de 1970, o Brasil se destacava entre
0s principais pa ®es produtores de amendoim, sendo o produto direcionado em sua maioria para
a produc@ de deo. Em meados da déada de 1970 houve uma invers& do mercado devido a
alguns fatores, especialmente a queda da demanda de exportagi® decorrente de contaminaG
do produto nacional por aflatoxina, devido a contaminag® pelo fungo Aspergillus, isso
contribuiu para a queda do pre@ do amendoim e reduGi da &ea plantada e, consequentemente
a uma reviravolta no perfil de mercado nacional, onde antes predominava a indUstria de
esmagamento migrando para o mercado de consumo “in natura (Martins e Perez, 2006).

As pesquisas realizadas com amendoim, at€o in Tio da déada de 1980, eram orientadas
para atender & demandas existentes no eixo Centro-Sul do pa#. A partir de 1986, os trabalhos
evolu ram para o Nordeste, tendo como principais linhas de pesquisa o fitomelhoramento e
manejo cultural. A partir da déada de 1990, as linhas de pesquisa passaram a ser mais
abrangentes, envolvendo tambén as &eas de tecnologia de sementes e de alimentos, engenharia
agr tola, fitopatologia, entomologia, ecofisiologia e gené&ica-bioqu mica, sendo langadas no

mercado, atéo momento, cultivares precoces, produtivas, resistentes a pragas e doengs e



adaptadas & condig®s semi&idas como as comerciais BR1, BRS 151 L7 e BRS Havana (Melo
Filho e Santos, 2010; Santos et al., 2013).

No melhoramento convencional de plantas, a disponibilidade de variabilidade genéica
suficiente para suprir a demanda dos programas de melhoramento € de fundamental
import&ncia, assim como o conhecimento das caracter Bticas intr nsecas dos gendipos que
constituem a populac de trabalho (Yusuf et al., 2017).

A identificag® de provaveis genitores que acumulem variag®s resultantes do processo
de evoluG® e consequente diversidade genéica € de grande import&ncia, visto que o
cruzamento entre tais genitores possibilita o aumento da probabilidade da obtenG® de
gendipos superiores nas gerag®es segregantes (Cruz et al., 2012). De acordo com Santos et al.
(2013), vaias caracter Bticas servem de base para indicagi® de gendipos promissores nos
trabalhos de melhoramento, tais como a produg® de vagens, precocidade, resistécia ou
toler&ncia a fatores bidicos e abidicos, qualidade de vagens e de gr&os, entre outros.

Contudo, a identificagg de potenciais genitores nem sempre &tarefa f&il, visto que o
amendoim apresenta base genéica estreita como efeito de sua origem monofiléica, alén da
autopolinizac e falta de fluxo génico (Yusuf et al., 2017). A maioria das cultivares comerciais
nacionais tem origem resultante da seleG ou hibridag®, cuja base genéica €limitada a
cultivares recorrentes ou obsoletas. Como exemplo de cultivares oriundas da seleGo
diretamente em acessos tem-se a BR1, BRS Havana, IAC Tatu-ST, Runner IAC 886 e a IAPAR
25 Tig. Em relagd aos materiais oriundo de cruzamentos cita-se a BRS 151 L7 (cruzamento
entre IAC Tup&X Senegal 55 437), IAC Oir&(Tatu X Roxo 80-1), IAC Poitara (Tatu £X Roxo
80-1), IAC Tup&(CA 84 X Tatu Amarelo), IAC 5 (Tatu £X acesso 5567 do IAC), IAC 22 (Tatu ¥
X germoplasma 5567 do IAC), IAC 8112 (Tatu £X acesso 189 do IAC) (Ribeiro, 2013).

Como alternativa de aumentar a base genéica do amendoim cultivado, surge a proposta
de introgress& de genes oriundos de espe&ies selvagens de Arachis. Essa €uma atraente
estratéyia para dinamizar a base genéica das cultivares comerciais, embora seja uma préica
pouco adotada por melhoristas devido a diferen@s nos nweis de ploidia e barreiras
cromossamicas. Resultados de introgress& bem-sucedidos foram reportados com as espeeies
A. magna e A. kempff-mercadoi, para resisté@cia a tripes (Paula et al., 2017), e A. duranensis,
para resist@cia a cercorporioses (Favero et al., 2009), e toler&ncia ao estresse hdrico (Févero
et al., 2015; Leal-Bertioli et al., 2015, 2017).



2.3. Par@metros genéticos e SeleGo

O &ito do melhoramento genéico de determinada caracter Btica € diretamente
dependente de que esta seja herdavel e que exista variag® na populag® de trabalho. Quando o
carder apresenta fendipo qualitativo, a heran@ apresenta padr&es simples, baseando-se em
propor@®s das diferentes classes fenot bicas avaliadas nas descendéicias a partir de
cruzamentos. J&para os caracteres quantitativos, a heranG apresenta padr& complexo, sendo
resultante da acgd® de mdtiplos genes com efeitos individuais pequenos e que sofrem muita
influécia do ambiente (Cruz et al., 2014).

A genéica quantitativa possui relevéncia para o melhoramento genéico, por atuar
diretamente nesses caracteres quantitativos, possibilitando identificar, acumular e perpetuar
genes favor&veis. Para tanto, modelos genéico-estat Bticos s& utilizados na obtenG das
estimativas de parametros genéicos, o0s quais possibilitam identificar a natureza da aGg® dos
genes envolvidos na express&b das caracter Fticas estudadas, assim como servem de indicadores
das chances de sucesso, ou insucesso, na obtenG& de ganhos em processos seletivos (Resende,
2015).

Entre os par@netros de maior import&ncia, destacam-se a vari&ncia genéica, coeficiente
de variag® genot pico, herdabilidade, raz& entre o coeficiente de variagd genot pico e
residual, acur&ia seletiva, entre outros. A estimativa de vari&ncia genéica €obtida a partir do
desdobramento dos quadrados mé&dios obtidos via andise de vari&ncia ou por modelos mistos,
sendo indicativo, ou n&, da existécia de variabilidade genéica na populaga® de trabalho. A
partir deste par@netro pode-se identificar outros estimadores como o coeficiente de variago
genot pico, que esta relacionado ou percentual de variagdh da meédia fenotpica que &
correspondente a fatores genéicos; a herdabilidade que representa a raz&p entre a varidncia
genot pica e fenot pica, sinalizando que as diferencs entre médias testadas podem, ou néo,
serem herdadas; assim como a acur&ia seletiva que se trata da correlagg entre o valor
genot pico verdadeiro e o valor estimado a partir do ensaio experimental (Resende, 2007).

Por sua vez, o termo seleG@ pode ser estabelecido como a reproduc@ diferencial de
materiais pertencentes a determinada populag® natural, por meio da diferenc de fertilidade e
sobrevivéncia (seleG® natural) ou mediante crit&ios estabelecidos pelo homem (seleGo
artificial). De forma geral, a seleG atua na modificagg das frequéncias aldicas nos locos que
controlam a caracter Btica sob seleG®, resultando em alteragg®s na mélia genotpica da

populacgd na direc@ desejada. O melhorista, ao praticar seleG@, atua em dois n veis, 0
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primeiro sendo relativo a predig® de valores genotpicos dos indiviuos e o segundo
relacionado a tomada de decis& sobre a melhor forma de explorar os potenciais genéicos da
populacd (Resende, 2015).

Na seleG de materiais superiores pertencentes a determinada populagi, a possibilidade
de predizer os ganhos obtidos com adoG de uma dentre as estratégias dispon veis, se constitui
em uma das principais contribuig@®s da genéica quantitativa, além de permitir a orientaGo
efetiva no programa de melhoramento por predizer o sucesso do esquema seletivo (Dalbosco et
al., 2018).

A seleGd de gendipos se baseia na identificagd de materiais que apresentem
desempenho comparativamente superior para uma séie de atributos favoraveis. Para obter tais
materiais a seleG@ pode ser realizada com base em uma ou poucas caracter Bticas por vez.
Porénm, tal mé&odo tem se mostrado pouco eficiente por conduzir a obtenG de materiais
promissores em relaGi aos caracteres considerados, contudo com desempenho comprometido
em relaGg aos outros caracteres né&p avaliados, mas que possuem um peso consider&vel no
produto final (Hazel e Lush, 1942).

Como alternativa para aumentar as chances de sucesso dos programas de melhoramento
tem-se adotadas algumas metodologias de seleG que visam a obtenG de materiais com
desempenho favor&vel para o conjunto de caracteres que apresentam importancia econ@mica.
Dentre os diferentes méodos citam-se o sistema em “tandem”, 0s n veis independentes de
eliminag® e a teoria de mdices de seleG (Dalbosco et al., 2018).

O sistema em “tandem” se baseia na seleG de um car&er por vez, esperando que 0S
demais caracteres permane@m inalterados ou sejam melhorados indiretamente via correlaGo
positiva com o carder em seleG. Ap& a obtenGgd do ganho desejado para o carder
selecionado, procede-se novo ciclo seletivo para outro carder, sendo repetido este processo até
gue se obtenha um material com desempenho satisfat&rio para todos os caracteres considerados
(Cruz etal., 2012).

Nos n veis independentes de eliminag®, a identificag® de materiais superiores €baseada
no estabelecimento de n veis m mimos, ou m&imos, para os caracteres avaliados, e a seleGo €
realizada nos indiv muos que apresentem desempenho dentro dos limites preestabelecidos. Por
sua vez, o mdice de seleG@ constitui-se num car&er adicional estabelecido via combinaG®
daima por meio de fung® linear, onde os diferentes caracteres avaliados s& considerados
simultaneamente, podendo ainda ser ponderados de acordo com suas respectivas importancias

econ@micas. De forma geral, a seleGgd® com base no mdice mostra-se mais eficiente que a



seleG via n veis independentes de eliminag, que por sua vez émais eficiente que a seleGo
em “tandem” (Cruz et al., 2014).

Atualmente, existem diferentes mdices de seleG, dentre eles, destaca-se 0 mdice de
seleG@ proposto por Smith (1936) e Hazel (1943), que se constitui em combinag linear Gima
de todos os caracteres de importancia econ@nica avaliados. Neste, s& estabelecidos dois
princ pios, o ndice de seleG@ e o0 agregado genot pico, onde o primeiro €constitu do por
fung linear das mé&dias fenot picas ponderadas por coeficientes, que visam a maximizagg da
correlac® entre 0 mdice e 0 agregado genot pico, que por sua vez trata-se de uma outra funGo
linear constitu ma dos valores genot picos ponderados pelos respectivos pesos econ@micos das
vari&veis em estudo.

Este mdice, pioneiro no melhoramento genéico vegetal, mostra-se eficiente por
considerar os valores genotpicos, que s& as estimativas diretamente herdaveis e
consequentemente expressas em futuras gerag®s, e n& apenas os valores fenot picos, que
podem sofrer fortes influéncias de fontes n& controladas. Porém, a estimativa do mdice
realmente eficaz estafortemente relacionada a disponibilidade de matrizes de vari&ncias e
covariancias genéicas e fenot picas fidedignas, assim como pesos econ@micos, relativos aos
vaios caracteres, bem estimados. Vale ressaltar que em trabalhos de melhoramento nem sempre
€poss vel obter a estimativa de matrizes de varidncia e covariancias, pelo fato de os ensaios
n& apresentarem 0s prérequisitos b&icos da experimentagd® como repetibilidade, por
exemplo. A este fato, acrescenta-se a dificuldade de se estimar os valores econ@mnicos que
expressem o real peso dos diferentes carderes no meito total da cultura (Cruz et al., 2012).

O estabelecimento dos pesos econ@micos dos diferentes caracteres €de alta complexidade
e tem levado a limitag®s do uso dos mdices. Dentre os aspectos que influenciam a estimativa
dos pesos, Hazel e Lush (1942) destacam que os caracteres considerados como secund&ios
devem receber valores iguais a 0 (zero), levando a sua exclus& em termos de influécia direta
no mé&ito genéico, porén, com efeito indireto nos ganhos dos caracteres principais via
covaridncias genot picas. Baker (1986) acrescenta que 0s pesos econ@micos devem ser
estabelecidos respeitando-se a proporcionalidade das caracter gticas em estudo, onde diferens
em unidades de mediGa e, consequentemente, amplitudes de express&, devem ser ponderados
de forma a minimizar erros de interpretacgd®. Para Cruz (1990), os pesos econ@micos podem,
ainda, ser estabelecidos com base em parametros genéicos dos préprios dados experimentais,

como o coeficiente de variagi genéico e desvio padr& geneico, por exemplo.



Levando em considerac a dificuldade de se estabelecer 0s pesos econ@micos com
exatid®, Pesek e Baker (1969) propuseram a obtenG de mdice onde, 0s pesos econ@micos
poderiam ser substitu mos pelos ganhos desejados pelo melhorista para os caracteres avaliados.
Este mé&odo parte da express& de ganhos esperados, a partir da qual os coeficientes de
ponderacgd® fenotpicos s& estimados, levando a maximizag® dos ganhos em cada
caracter Btica.

Com o objetivo de evitar erros de interpretag® por causa de imprecisGes das matrizes de
vari&cias e covaridncias fenot picas e genot picas, Williams (1962) prop& o estabelecimento
de mdice resultante da combinac linear direta dos valores fenot picos, mensurados no ensaio,
ponderados pelos seus respectivos pesos econ@micos. Esse mdice equivale ao mdice proposto
por Smith (1936) e Hazel (1943) quando as matrizes de vari&ncia e covariéncia fenot picas
forem predominantemente de causas genéicas.

Um méodo que dispensa a necessidade de obtenG@® das matrizes de vari&icias e
covariancias fenot picas e genot picas, assim como a identificagg® dos pesos econ@micos
relativos aos diferentes caracteres foi proposto por Mulamba e Mock (1978). Este m&odo
consiste na classificagg dos diferentes gend&ipos, em termos de mé&lias fenot picas, para cada
carder em ordem favoré&el ao melhoramento, sendo ao final, somadas as ordens de cada
material em relac® a cada caracter Btica e tomadas como o ndice, onde 0s materiais com
menores valores do somat&io s& 0s mais promissores.

Outro mdice proposto com o objetivo de dispensar a necessidade de obtenG das matrizes
de vari&ncias e covariéncias e pesos econ@micos foi proposto por Elston (1963). Neste, s&b
estabelecidos n weis m nimos ou m&imos para cada carder e o produto dos desvios das médias
em relac a tais nveis, o qual €definido como o mdice. Com 0 mesmo objetivo de dispensar
a obtenG das matrizes de variéncias e covariéncias e pesos econ@micos, tem-se 0 mndice
multiplicativo de Subandi et al. (1973) que, por meio da multiplicagg das mé&lias fenot picas
dos diferentes gendipos, de acordo com o sentido de seleG preestabelecido, identifica os
materiais mais promissores.

Mais recentemente, Cruz (2006) prop& um mé&odo alternativo para estimaGa dos
ndices por meio computo da disténcia genéica entre os indiv duos avaliados e um ided&ipo,
via andise de dispersé gr&ica, onde a identificag® de gendipos superiores se baseia na

proximidade entre os indiv Tuos e o ided&ipo no plano cartesiano.
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Abstract

Genotypic values and selection gains were estimated in peanut lines derived from
backcrossing with synthetic amphidiploid (A. batizocoi x A. duranensis)ax and a commercial
cultivar, based on agronomical traits. Thirteen BC1F3 lines were grown in the field and
submitted to 21 d of water suppression. Two earliness and drought tolerant cultivars (BR 1 and
Senegal 55 437) were used as controls. Eight agronomic traits were adopted to characterize the
lines. The estimates were based on mixed models (REML/BLUP) and Sum of Ranks Selection
Index. We found that residual variance was greater than genotypic one, indicating existence of
variability within the families. Most traits showed high accuracy values. Three families showed
increased number of pods/plant, pod length and number of seeds/pod. Negative gains were
achieved for time for blooming and full pod maturation. As these traits are used as criteria for
selection for earliness, these results favor the identification of short-cycle plants and prone to
tolerate dry environments.

Keywords: Arachis hypogaea, selection index, water stress, REML/BLUP, genetic gains.
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Introduction

Peanut (Arachis hypogaea L.) is a worldwide-grown oilseed, with an annual grain
production of over 44 million tons. China, India, the United States and Nigeria are the main
growers. In South America, Argentina and Brazil produce about 1.62 million tons of peanut that
are intended to oil and food markets (USDA 2018).

The Arachis genus, that is characterized by subterranean fruits, has 81 species described
(Valls et al. 2013) and is very rich genetically, with mostly diploid species (2n = 2x = 20), but
also aneuploids (2n = 2x = 18) and two tetraploids (2n = 4x = 40) (Valls and Simpson 2005;
Krapovickas and Gregory 2007; Valls et al. 2013).

Peanut is a tetraploid divided into two subspecies, fastigiata and hypogaea. Due to the
difference on ploidy levels among wild species and consequently the absence of gene flow, the
genetic basis of peanut is quite limited (REF). The introgression of genes from wild species to
A. hypogaea is an attractive strategy to dynamize the genetic basis of commercial cultivars,
although it is a practice little adopted by breeders due to the difficulty in obtaining amphidiploid
hybrids from the wild diploids that are compatible with A. hypogaea. In literature, some
examples of introgression success are reported, such as '‘Coan' (Simpson and Starr, 2001),
‘NemaTAM' (Simpson et al., 2003) and 'Tifguard' cultivars (Holbrook et al., 2008), all
nematode-resistant, inherited from A. cardenasii genes. In Senegal, peanut researchers have
used amphidiploids for production of cultivars tolerant to drought (Faye et al., 2016).

According to Simpson (2001), several methods are available to transferring genes from
wild species to A. hypogaea, but the use of crossing with species that represent the genomes A
and B, with subsequent doubling of the number of chromosomes, are more usual. Further
backcrossing steps are necessary in order to raise the percentage of favorable genes and to
aggregate the absent alleles in recipient plant.

In Brazil, the introgression researches using Arachis wild germplasm began in 2000,
focusing on tolerance to foliar diseases (F&vero et al., 2006). Since then, several synthetic
amphidiploids have been generated using species resistant to pathogens (Cercospora
arachidicola, Cercosporidium personatum, Puccinia arachidis and Meloidogyne spp.) and also
tolerance to drought (F&vero et al. 2015; Leal-Bertioli et al. 2015, 2017). All amphidipliods
were crossed with Brazilian cultivars and later backcrossed, in order to recover the phenotype

of commercial cultivars.
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This work reports on selection gains of peanut families, resulting from crossing between
an amphidiploid (A. batizocoi K9484 x A. duranensis SeSn 2848)4x (Leal-Bertioli et al., 2015)
and a commercial cultivar, (A. hypogaea subsp. fastigiata), submitted to moderate water
suppression. The selection procedures were based on mixed models (REML/BLUP) and

simultaneous selection of traits (Rank Sum Index).

Material and Methods

The induced allotetraploid (A. batizocoi K9484 x A. duranensis SeSn 2848)4x was
produced using wild accessions from the Arachis Germplasm Bank, At EMBRAPA Genetic
Resources and Biotechnology (Leal-Bertioli et al., 2015). Then, the allotetraploid was crossed
and backcrossed with BR 1, an earliness and upright peanut cultivar, widely adapted to tropical
and semiarid environments (Gomes et al. 2007; Pereira et al. 2016).

After self-fertilization of BC1F1, a total of 208 seeds (BC1F2) were obtained and grown
in green house (Recife, 803'14"S 34%52'51"W, 7m), in 20 L pots containing sandy-loam
textured soil previously limed and fertilized. At 25 d of growth, plants were submitted to water
supression during 15 d and then rehydrated until the end of the cycle. At harvest, 13 progenies
were selected, based on Harvest index (HI > 35%) and drought tolerance index (DTI > 0.7).
The HI and DTI were estimated according Painawadee et al. (2009) and Nautiyal et al. (2002),
respectively. Each progeny originated a family, represented by 10 seeds (BCiFs), that were
grown in the field (Campina Grande, PB, 723'50 "S, 35982'52" W, 551 m, semiarid climate),
at the end of rainy season (Jul-Oct). Plants were sown in 3m-rows, spaced in 70 x 30 cm, and
submitted to 21 d of water suppression, from 25 d after emergence. Thereafter, the irrigation
was restored, maintaining watering equivalent to 400 mm during the cycle (Assung® and
Escobed, 2009).

The both upright and earliness cultivars, BR 1 (fastigiata, var. fastigiata) and Senegal 55
437 (fastigiata, var vulgaris), were adopted as testers. A completely randomized design was
adopted with 5 replicates to testers. Each progeny was taken as a replicate. The means of max
and min temperatures recorded during the assay were 28<€ to 19€, respectively. The mean of
relative humidity of the air was 71%.

The following traits were evaluated: Full pod maturation (FPM), Blooming (B), Main
stem height (MSH), Number of pods/plant (NPP), Pod length (PL), Number of seed/pod (NSP),
100 seeds weight (100SW) and 100 pods weight (100PW). The earliness of the progenies was
based on the lower means of FPM and B (Santos et al., 2010).
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The components of variance were estimated through REML method and the genetic
values were predicted through BLUP method, based on this equation:
= + + , Where:
Y= vector of observed data;
X and Z = incidence matrices for r and g, respectively;
r = vector of repetition effects (fixed) added to the general average;
g = vector of genotypical effects (random) of plants;

¢ = vector of errors (random) (Resende, 2002).

The analyzes of variance components and genetic values were performed using the
REML/BLUP model 21, which allows the evaluation of autogamous lines based on one
observation per plot. The Sum of Ranks selection index (Mulamba and Mock, 1978) was
adopted, which is based on the classification of families, taking in account the load of each trait,
previously established by the breeder. After this classification, the orders of each family are
added based on each trait, resulting in additional measurement (selection index) according to
this formula:

= 1+ 2+ 3+ -+ ,Wwhere

| = index value for a given family;

rn: classification of a family in relation to the nt trait. Each trait is loaded according to
a value established by the breeder, generating the following linear function:

= 114+ 22+ 33+ - + , where

pn = load attributed by the breeder to the nt trait (Resende, 2002).

To NPP, PL, NSP, 100SW, 100PW, the traits were loaded equivalently according to their
agronomic importance for the crop, all receiving value “1”; to both FPM and B, the means were
ranked in ascending order in order to favor the selection of earliness families. To MSH, PL and
NSP, these traits were loaded with value “0” due to low amplitude of phenotypic expression.
Data were analyzed through Genes 2016.6.0 software (Cruz, 2013) and Selegen-Reml/Blup
(Resende, 2016).

Results and Discussion
Thirteen families (BC1F3) obtained through introgression from Arachis-wild species to
peanut were submitted to 21 days of water restriction, in order to identify lines tolerant to water
stress, based on agronomic traits analyzed through mixed models (REML/BLUP) and Sum of
17



Ranks Selection. During the water stress period, the plants within each family showed different
levels of symptoms, indicating allelic segregation for the tolerance traits. Loss of turgescence,
reduced growth and plant death were seen, meanly in BC 74, BC 89, BC 78 and BC 42 families
that showed losses in plant emergency of up to 30%. After water reestablishment, the remaining
lines recovery the phenological growth.

The estimates of variance components and genetic parameters predicted for traits of
peanut families are showed in Table 1. We found that c2f was inflated by the predominance of
o2 to all traits, mainly NPP. This is a natural consequence of the high variability within each
family that came from BR 1-backcrossing. As the backcross aims to resume the profile of the
recurrent cultivar, keeping the interesting alleles of the donor, this result is promising because
it indicates the possibility of success for traits associated to drought tolerance, since the low
variability of phenotypic traits does not affect the selection of top genotypes.

Table 1. Components of variance (REML estimates) and estimates of genetic parameters to
eight agronomic traits obtained from peanut amphidiploid families.
FPM B MSH  NPP PL NSP  100SW 100PW

Parameter

(dae) (dae)  (cm) (cm) (9) (9)
029 3.66 1.88 21.71 0.56 5.08 0.11 14.56 33.60
02e 1224 4.14 2296 24.34 18.33 0.23 57.60 139.87
o2f 1590 6.02 4468 2491 23.42 0.34 7217 17348
hzg 0.23 0.31 0.48 0.02 0.21 0.32 0.20 0.19
hami 0.74 0.81 0.90 0.18 0.73 0.83 0.71 0.70
CVyi (%) 2.04 5.57 24.56 5.40 6.79 17.09 9.84 6.50
CVe (%) 3.72 8.26 2526 3543 1290 2436 19.56 13.27
AC 0.86 0.90 0.95 0.43 0.85 0.91 0.84 0.84
SEP 0.95 0.58 1.44 0.67 1.16 0.13 2.03 3.14
Mean 88.33 2423 2897 1492 33.18 2.96 41.78 92.10
BR 1 Mean 89.00 26 3255 1475 31.89 3.00 42.69 95.09

Senegal Mean 85.00 25 2790 1463 2688 2.00 35.55 75.64

o29. genotypic variance; oz residual variance; o2f. individual phenotypic variance; hzg:
individual broad-sense heritability of total genotypic effects; hami: adjusted heritability in
average of genotypes; CVgi (%): genotypic coefficient of variation; CVe (%): residual
coefficient of variation; AC: accuracy of genotype selection; SEP: standard deviation of
predicted genotypic value; Full pod maturation (FPM), Blooming (B), Main stem height
(MSH), Number of pods/plant (NPP), Pod length (PL), Number of seed/pod (NSP), 100 seeds
weight (100SW) and 100 pods weight (100PW); dae- days after emergence
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The low values of 629, which considers variability among lines, contributed to reduce
hag, that varied from 0.02 to 0.48 to NPP and MSH, respectively, although to the most traits the
h2g values were moderate, indicating that the selection practiced in early generations was not
efficient. It has been previously reported that the heritability of production traits in peanut is
often low to moderate, in individual plants (Mothilal et al. 2005; Luz et al. 2010). According to
Luz et al. (2010), high values of heritability may be found in advanced generations due to upper
percentage of homozygous loci and expressive additive variance.

As to hami, which indicates the mean of family's heritability, the values were high for
most traits (> 70,6%), meaning possibility of gains with the selection of families, excepting to
NVP, whose value was less than 20%. Luz et al. (2010) adopted the BLUP method to select
peanut progenies and although they found low heritability values for some traits, they report
that the values did not interfere in the selection of families containing top lines.

The CVi (%), that means the percentage of genetic variation in relation to the mean,
varied from low to moderate, indicating the possibility of genetic progress in further selection
cycles. Expressive values were found to MSH (24.56%), NSP (17.09%) and 100SW (9.84%).
Although these results had come from a backcrossed-Fs segregating, we expected that the
proportion of homozygote loci had in a satisfactory level, due to predominance of additive gene,
that increase the chances to found top lines in further generations.

Low values of genotypic prediction are common in segregating populations (Pinto et al.
2013; Ramos et al. 2014), however there is a progression of these values as the additive variance
increases due to increased loci in homozygotes. Thus, the higher the homozygosity, the greater
the homogeneity of the traits within the families, resulting in better estimates of environmental
variance. In such cases, the interpretation of progeny based on selection accuracy (AC) becomes
more advantageous. AC refers to a linear correlation between predicted and true genotypic
values. The correlation will be higher as the absolute deviation between these values be lower
(Resende 2002; Olivoto et al. 2017). Here we found high SA to most traits, indicating
satisfactory chances for selection of the best progenies.

Based on BLUP method to select the families, we found the best three, considering the
ascending order of classification (Table 2). The lines of the families BC 79, BC 87 and BC 51
added seven, five and four of the eight agronomical traits, respectively. All of them were
earliness showing reduction of, at least, one day to start blooming and maturate the pod setting,

based on mean of each original population (Table 1). It is worth noting that these three families
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finished the cycle in only 86 days, and therefore were more earliness than BR 1, an 89 days-
short cycle (Santos et al. 2010; Ramos et al. 2015). This result denotes high level of genetic
complementarity and that the most lines of these families inherited favorable alleles in more

than one loci, resulting in increased quantitative means.

Table 2. General means plus genetic value (u + g), and new mean (NM) of the three best

families, based on eight agronomic traits obtained from BC1Fs peanut families.

FPM B MSH NPP
Order Family u+g NM |Family u+g NM | Family u+g NM | Family u+g NM

1°e BC79 86.51 86.51|BC74 2350 2350 BC79 29.64 29.64| BC79 1590 15.90
29 BC51 8756 87.03|BC87 2352 2351 BC82 28.82 29.23| BCS51 1514 1552
3° BC87 87.72 87.26| BC51 2392 23.64) BC51 28.74 29.06| BC53 1493 1532

PL NSP 100SW 100PW
Order Family u+g NM |Family u+g NM |Family u+g NM | Family u+g NM

1e BC53 35.09 3509 BCS53 344 344 | BC79 4236 4226 BC48 94,57 9457
29 BC87 3459 3484 BC79 325 334 | BC62 3999 4113 | BC79 9339 93.98
3° BC79 3443 3470|BC87 311 327 BC78 3998 40.74 | BC87 9235 9343

Full pod maturation (FPM), Blooming (B), Main stem height (MSH), Number of pods/plant
(NPP), Pod length (PL), Number of seed/pod (NSP), 100 seeds weight (100SW) and 100 pods
weight (L00PW). NM- Value based on mean of each selected family

There is subsidy in the literature to attest that part of the earliness inherited by peanut
lines came from A. duranensis, a diploid native from low rainfall regions of Bolivia and
Argentina (Krapovickas and Gregory, 2007), which was chosen in amphidiploid composition.
Azevedo Neto et al (2009) tested the physiological and biochemical responses of earliness
Arachis accessions submitted to severe water stress, and found that A. duranensis accessions
had adequate transpiration adjustment in order to cope with lack of water. In previous work
carried out on this species, Leal-Bertioli et al. (2012) reported a conservative transpiration
profile of A. duranensis under limited water availability. The authors have recommended the
adoption of this germplasm in prospective studies of drought tolerant genes.

The full pod maturation (FPM) is a relevant trait to selection of leguminous plants,
because it estimates the time required to start the harvest. The lower the maturation period, the
greater the plant earliness. However, the breeder should exercise caution in selection pressure
for FPM because it may influence negatively on total load of fruits, taking in account the
reduced period to mature them. According to Jogloy et al. (2011), extremely early maturity is
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not desirable because it is generally associated with yield reduction. In peanut, whose fruits
grow underground and the flowering is continuous, the control of maturation should be done
via sampling, from 80-85 days to earliness genotypes and 115-120 days to late ones, since
several accessions do not reveal senescence (Luz et al. 2010; Ramos et al. 2015; Santos et al.
2010).

Earliness is also identified through flowering starting (blooming), that occurs faster in
semiarid (Santos et al., 2010). This criterion has been widely adopted by several peanut breeders
(Swamy et al. 2003; Santos et al. 2010; Kaba et al. 2014). Some cytoplasmic effects may be
found in segregants if upright genotypes are used as maternal parent. Kaba et al. (2014) found
positive correlation in B x FPM, using upright and Runner genotypes, indicating that blooming
is a reliable criterion of earliness selection.

Based on the results found here, we consider that REML/BLUP method was useful for
selection of amphidiploid peanut families tolerant to drought. However, as this method is based
on selection focused on each trait, unidirectional gains can happen. In such situation, when
these gains are added to occurrence of negative correlations between traits can result in indirect
losses in important traits. To avoid such bias, it is important to balance the weight of each trait
in order to ensure effective response in selection procedures. The use of other contributive
methodologies to assist the selection has also been adopted by breeders, such as selection index,
that in general, ponder the genotypic values of each individual through a linear function. The
classification of genotypes is obtained in descending order of importance of the traits,
increasing the chance of identify favorable allele combination (Pinto et al., 2013).

Here, we adopted the Sum of Ranks Index (SRI), which allowed the selection of three
families, BC 87, BC 79 and BC 51, with gains of 0.85%, 2.7% and 2.7% to NPP, PL and NSP,
respectively (Table 3), corroborating with the results obtained to BLUP (Table 2). In soybean
(Glycine max L.), Babaro et al. (2007) adopted different selection methods in Fs- populations
and also found promising gains to agronomical traits using SRI method for production traits.
As to authors, SRI was only inferior to Direct and Indirect Selection of families, whose method
is similar to BLUP, that is based on selection per trait. The same authors point out that although
Direct and Indirect Selection provide higher gains per trait, SRI provide more distributed gains,

without impairing the main trait.
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Table 3. Expected gain from selection of BC 79, BC 87 e BC 51 peanut families based on 8

agronomical traits.

Trait Xo Xs h=X%) GS GS
FPM 88.83 87.56 74.9 -0.95 -1.07
B 24.63 23.65 81.9 -0.8 -3.24
MSH 28.97 28.96 90.4 -0.82 -2.83

NPP 14.92 14.91 18.8 0.12 0.8

PL 33.18 34.4 73.4 0.9 2.7
NSP 2.96 3.09 83.1 0.11 3.71
100SW 41.78 40.66 71.6 -0.8 -1.91
100PW 92.1 89.04 70.6 -2.16 -2.34

Xo: Mean of original population; Xs= Mean of bred population; h=%): herdability
(broad sense); GS: Gain of selection; FPM- Full pod maturation, B- Blooming, MSH- Main
stem height, NPP- Number of pods/plan), PL- Pod length, NSP- Number of seed/pod, 100SW-
100 seeds weight, 100PW- 100 pods weight.

Negative gains were found to FPM, B, MSH, 100SW and 100PW, indicating reduction
of population means on selection of genotypes. To FPM and B, these results were expected,
since the selection of families was based on earliness; to MSH, the reduction was less than 1
cm, considered little expressive for plant canopy. As to 100SW and M100PW, we found
reduction near to 2%, considered insignificant since the mean of families does not vary much
of BR 1 (recurrent parent in backcrossing; Table 1). In soybean, Leite et al. (2016), worked with
four different Selection Indexes in Fs lines and obtained better gains for SRI, although the
authors also found reduced gain for grain yield.

Based on the results found here, we consider that the methods adopted were contributive
to select promising families for peanut breeding, demonstrating the contribution of
amphidiploids in the introgression of alleles for tolerance to drought. However, taking in
account the variability within families, the selection procedures in advanced generations, based
on individuals, may increase the chances of identifying promising materials with higher

percentage of desirable homozygous loci.
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Conclusion

Three peanut families derived from a synthetic amphidiploid were identified through
selection methods, based on the REML/BLUP models and SRI. Taking in account the earliness
inherited from parent BR 1 and the adaptation to semiarid environment, inherited from A.
duranensis, the progress of these materials could be a relevant investment to dry environment,

considering the reduction in management costs and dependence on water availability.
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Resumo

A seleG® de gendipos superiores via Mdice de seleG® tem como pressuposto a
interpretacd® simult&ea de mudtiplos caracteres envolvidos nos programas de
melhoramento, de forma ponderada pelos seus respectivos pesos econdnicos Neste
trabalho adotou-se uma populacgd® de amendoim do tipo runner com fins de estimar
combinag®s entre mdices de seleG e pesos econ@micos, de modo a fornecer ganhos
gené&icos superiores e equilibrados para os caracteres avaliados.. Onze gendipos do tipo
runner foram avaliados em relagd® a nove caracter Bticas agron@micas. Os mndices
utilizados foram: o mdice cl&sico de Smith e Hazel (SH), ndice baseado em Ganhos
Desejados de Pesek e Baker (PB), ndice base de Williams (W), mdice livre de pesos e
paranetros de Elston (E), mdice multiplicativo de Subandi et al. (S), ndice com base na
distancia em relagg ao idedipo de Cruz (GI) e 0 mdice baseado em Soma de Ranks de
Mulamba e Mock (MM). Os pesos econ@nicos foram: levando em conta os caracteres
principais (CP), peso 1 (P1) para todos os caracteres, coeficiente de variag® gené&ica
(CVg), desvio padré genéico (DPg) e o coeficiente “B” obtido via regressé
multivariada. Foi constatado efeito significativo dos gend&ipos para todos 0s caracteres
avaliados (p < 0,01), indicando que existe variabilidade genéica entre 0s materiais
estudados. A herdabilidade mostrou valores elevados para a maioria dos caracteres (acima
de 90%), indicando progresso genéico com ciclos de seleG. As combinag®s SH-CP,
SH-P1, SH-DPg, W-P1 e W-PDg, seguida de MM-CP, MM-CVg, MM-DPg, GI-CP, GI-
P1, GI-CVg, GI-DPg e E, indicaram ganhos superiores para os caracteres relacionados a
producg, porén com valores insatisfat&ios para in Tio de floragi e maturagi complete
de vagens. De forma geral, 0 ndice de Mulamba e Mock quando aplicado com o peso 1
para todos os caracteres foi 0 mais promissor, por ser capaz de equilibrar os ganhos
pr&imos aos limites m&imos obtidos via seleGo direta, tanto para caracteres
relacionados a produG quanto a precocidade.

Palavras-chave: Ganho genéico, variabilidade genéica, seleG simult&nea de caracteres.
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IntroduG

O amendoim (Arachis hypogaea L.) €uma oleaginosa largamente cultivada no
mundo, em uma &ea de 25,6 milh&es de hectares e produc de 41,9 milh&es de
toneladas. Entre os pa es produtores China, hdia, Nig&ia e Estados Unidos se destacam
na producd de amendoim em casca (USDA, 2019).

O Brasil produz aproximadamente 565 mil kg ano-1, a maior parte concentrada na
regido sudeste do pa® (CONAB, 2019). Nesta regiép a produtividade €de 3.880 kg hau,
considerada elevada, a qual se justifica pelo alto n vel de tecnol&ico empregado no
manejo, desde a utilizacgg® de m&uinas ao uso de cultivares altamente produtivas e
adaptadas a colheita mecanizada (Heid et al., 2016).

A espe&ie ésubdividida em tré grupos bot&nicos pertencentes a duas subespezies,
de acordo com a morfologia, sendo eles: Virg hia da subespé&ie hypogaea, Valencia e
Spanish ambas da subespe&ie fastigiata (Valls, 2005). O grupo Virg nia (tipo runner) &
um dos mais cultivados no mundo devido a elevada produtividade. Os gen&ipos possuem
h&bito de crescimento prostrado, o que se adequa bem acolheita mecanizada, alén de
alto teor de deo nas sementes. O crescente processo de tecnificagd tem demandado
maior emprego de materiais adaptados acolheita mecanizada e alto potencial produtivo,
ampliando as linhas dos programas de melhoramento genéico (Santos et al., 2012).

As estimativas dos ndices de seleG sé& ferramentas genéicas que contribuem
para 0 melhoramento de plantas, possibilitando estimar o progresso genéico de uma
determinada populagd, tornando poss Vel predizer o sucesso nas futuras gerages. Estas
estimativas podem ser aplicadas com base em um car&er por vez, proporcionando a
obtenG® de materiais superiores em relag® ao caractere selecionado, mas com
rendimento n& t& promissor para 0s outros caracteres (Cruz, 2006).

Assim, uma forma de aumentar as chances de sucesso em um programa de
melhoramento épraticar a seleGd® com base em um conjunto de caracteres de forma
simulténea. A teoria de mdice de seleG surge com o objetivo de se praticar seleGo de
forma mais eficiente, por combinar as mdtiplas informags contidas nas unidades
experimentais, de tal forma que seja poss vel a seleG® com base em um conjunto de
vari&veis de importancia econ@nica (Cruz et al., 2012).

Existem vaios tipos de ndices de seleG dispon veis na literatura, podendo ser
divididos em paramétrico e n& paraméricos. Nos paraméricos, 0s ganhos gené&icos s&

obtidos por meio da maximizacg@ da correlag entre o valor genot pico e o ndice,
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visando a efici@cia m&ima da seleg@® fenotpica, aumentando gradualmente a
frequéncia de alelos favor&veis relacionados & caracter Bticas importantes. Nesse grupo
estainclu @o o mdice cl&sico de Smith (1936) e Hazel (1943), ndice baseado em Ganhos
Desejados de Pesek e Baker (1969) e o mdice base de Williams (1962). Os né&o-
paraméricos se baseiam em uma classificag® mais simplista dos gendipos, incluindo o
ndice livre de pesos e parametros de Elston (1963), o mdice multiplicativo de Subandi et
al. (1973), o mdice com base na dist&ncia em relag ao idedipo de Cruz (2006) e o ndice
baseado em Soma de Ranks de Mulamba e Mock (1978).

Alén dos diferentes mé&odos, existe ainda a dificuldade de se definir os pesos
econd@micos que serd atribu Wos a cada varidvel. De acordo com Hazel (1943), o peso
econ@nmico relativo a cada carater gtica €dependente da quantidade pela qual o lucro, ou
ganho econ@nico, pode aumentar por unidade de melhoria nesta caracter stica. Baker
(1986) enfatiza que o0s pesos econ@micos devem ser estabelecidos respeitando-se a
proporcionalidade existente entre os caracteres envolvidos na seleg®. Cruz (1990)
prop& que os pesos econ@nicos poderiam ser estabelecidos com base nos prprios dados
experimentais, como por exemplo, o coeficiente de variagi genético e desvio padr&
genéico, por manterem a proporcionalidade entre os caracteres avaliados e serem
diretamente relacionados avariabilidade genéica existente.

Neste trabalho adotou-se uma populag&® de amendoim do tipo runner com fins de
estimar combinag®s entre mdices de seleG e pesos econémicos, de modo a fornecer
ganhos genéicos superiores e equilibrados para os caracteres avaliados.

Material e Mé&odos

Os experimentos fotam desenvolvidos no ano de 2014, em tr& ambientes
localizados na regi& Nordeste do Brasil (Tabela 1), em solos de textura argilo-arenosa,
com pH previamente corrigidos e fertilizados de acordo com as necessidades da cultura,
revelado nos dados da andise de solo. Os ensaios foram realizados no per bdo de seca em
Barbalha-CE (fevereiro a agosto), Campina Grande-PB (abril a setembro) e Abreu e

Lima-PE (maio a outubro).
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Tabela 1. Coordenadas geogr&icas, clima, solo, medias de temperatura e umidade
relativa do ar e precipitagd® durante o ensaio nos diferentes ambientes.

Temp/  Precipi-

Ambiente Coordenadas Clima Solo Umid taGo

Barbalha/CE 07°18°S; 39°18°W; 415 m  Semiaido Vertissolo 32/60 520
Campina Grande, PB 07°13°S; 35°53°W; 552 m  Semi&ido Vertissolo 28/68 730

Abreu e Lima, PE 07°54°S; 34°54°W; 19 m Semi&ido Neossolo 29/66 820

Onze gendipos do tipo runner foram avaliados (Tabela 2). A parcela consistiu de
tré& linhas de 5 m, com espagmento de 0,8 m entre linhas e 0,3 m entre covas (2
plantas/cova). Os dados foram coletados na linha central descartando-se um metro de
cada extremidade, resultando em uma &ea Uil de tré& metros contendo 20 plantas. O
delineamento experimental foi em blocos casualizados, com tré& repetig®s. O manejo da
cultura foi realizado de acordo com as recomendag@®s para 0 amendoim descritas em
Santos et al. (2010). A colheita ocorreu entre 115 e 130 dias para gendipos precoces e

tardios, respectivamente.

Tabela 2. Origem, genealogia e algumas caracter ticas agron@micas dos gen&ipos
utilizados no estudo.

Semente Hébito de

Gendipo Origem Genealogia Tamanho Cor crescimento  S/V Ciclo

BRA 02179201 Brasil, DF Acesso Mé&lio Bege Prostrado 2 118-120
BRS Pé&ola Branca  Brasil, PB Cultivar Grande Branco Prostrado 3-4  110-115
Florunner EUA Cultivar Grande Bege Decumbente  2-3  125-130
M.407M424(B) Brasil, PB Top line Grande Bege Prostrado 2 115-118
F.M424(B) Brasil, PB Top line Grande Bege Prostrado 2-3  115-120
IAC Caiapo Brasil, SP Cultivar Grande Bege Decumbente 2 125-130
Porto Alegre Brasil, PR Acesso Médio Bege Prostrado 2 118-120
Cavalo Brasil, AC Acesso Extra grande Bege Decumbente 2 130-135
LGoPE-06 Brasil, PE Top line Extra grande Bege Decumbente 2 125-130
BR1xAnonV Brasil, PE Top line Grande Vermelha Prostrado 2-3  110-115
LVIiPE-06 Brasil, PE Top line Extra grande Bege Decumbente  2-3  125-130

S/V: NUmero de sementes por vagem

Foram avaliados os seguintes caracteres agron@micos: mdice de colheita (IC),
massa de cem vagens (M100V), massa de cem sementes (M100S), nUmero de vagens por
planta (V/P), comprimento de vagens (CV), teor de deo (O), intio de floracg (IF),
maturagd® completa de vagens (MCV) e comprimento da haste principal (CHP).
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A andise de variéncia (anava) se baseou no seguinte modelo estat Btico: =  +

+ / o+ o+ + , onde: = fendipo observado no individuo i no

ambiente j e na repetig® k; = mélia geral; = efeito do i-&imo gendipo (i=1, 2, ...,

g); / = efeito do k-&imo bloco dentro do j-&imo ambiente; = efeito do i-&imo

ambiente (j=1, 2, ..., a); = efeito da interag® do i-&imo gen@&ipo com 0 j-&imo
ambiente; e = erro aleatgio.

Apesar da existéncia de cultivares na populac@ de trabalho, todos os efeitos foram
considerados como aleat&ios, com exceG® da mélia geral, que €sempre fixa, jaque o
objetivo com o presente estudo €estimar os ganhos de seleG e n& contrastar as médias
dos gendipos em ensaios de competiGo.

As matrizes de mélia fenot pica, vari&ncia e covariancia fenot picas e genot picas
foram obtidas a partir do procedimento de anava, as quais foram utilizadas nos
procedimentos subsequentes de correlag®s e seleG de materiais superiores.

A correlacd genéica foi estimada de acordo com a seguinte express&: =

/

V22

Y; "2 e "2 = estimadores das variéncias genotpicas dos caracteres X e Y,

onde:” =estimador da covari&ncia genot pica entre 0s caracteres X e

respectivamente.

Para os caracteres IC, M100V, M100S, V/P, CV, O e CHP o sentido de seleGo
aplicado foi de acrécimo (seleG de maiores valores), e para os caracteres IF e MCV a
sentido foi de decré&cimo (seleG de menores valores).

Os pesos econ@micos utilizados para os diferentes caracteres foram: a)
considerando caracteres principais e secund&ios - os caracteres IC, M100V, M100S e
V/P (peso 1), e IF e MCV (peso -1), como principais, e para CV, O e CHP peso 0 por
consider&los secund&ios; b) peso 1 para todos os caracteres independente de sua
import&ncia; ¢) coeficiente de variagi genéico de cada caracter gtica; d) desvio padr&o
genéico de cada caracter Etica; e €) coeficientes B’s de cada caracter tica estimados a
partir da andise de regress& multivariada entre a produtividade, utilizada neste estudo
apenas como parametro estimador do valor econ@mico dos gend&ipos como varidvel
dependente, e as demais caracter Bticas como vari&veis independentes.

A selec direta e indireta tem por base a identificaggd dos gen@ipos superiores

para i-&ima caracter stica, onde o ganho direto €estimado com base na estat stica: =
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(T -7 )h2-= h2 em que:” = mé&lia dos materiais selecionados para o carder i,
- =mé&lia original da populaci para o carder i; h2= herdabilidade do car&er i. O ganho
indireto no carder j, para seleG direta no carder i, €estimada por: () = Oh2
em que: ()= €o diferencial de seleG indireto para o carder j, obtido a partir da
diferen@ entre a mélia da populagd® selecionado e a mé&lia da populag® original para
0 carder i.

Para a seleG® dos materiais por meio do mdice cl&sico de Smith (1936) e Hazel
(1943), sé& estimados os mdices com base na combinaga linear dos diferentes caracteres
ponderados pelos respectivos coeficientes b’s. Estes coeficientes t@n por objetivo
maximizar a correlagg entre o mdice e um agregado genot pico, que € por sua vez
estabelecido por uma outra combinacG@ dos valores genéicos dos caracteres ponderados
pelos respectivos pesos econ@micos, como descrito a seguir: = 1 1+ 2 2+ -+ +

=Y =1 = ' e =11+ 2 2+ - + =Y =1 = ' em que:
H= agregado genot pico; I= ndice de seleG a ser estimado; g= vetor (1 x n) de valores
genéicos dos n caracteres; y= vetor (1 x n) de mélias fenot picas; a’= vetor (n x 1) de
pesos econ@micos relativos aos diferentes caracteres e estabelecidos pelo melhorista; n=
nUmero de caracter Bticas consideradas para estimag® do mdice; b’= vetor (n x 1) dos
coeficientes de ponderacd do mdice estimado por meio da seguinte estat tica: =

-1 onde: P=matriz (n x n) de vari&ncias e covariancias fenot picas; G= matriz (n x )
de vari&ncias e covaridncia genot picas.

Na soma de ranks de Mulamba e Mock (1978), o0 ndice &composto pelo somat&io
da classificag dos gendipos para as caracter sticas avaliadas de acordo com a ordem
favor&vel ao melhoramento, como descrito a sequir: = 1 1+ 2 2+ -+ + =
Y =1 onde: = peso econ@mico atribu mo pelo melhorista a j-&ima caracter Ftica;

= classificag® (ou rank) do gendipo em relagi a j-€sima caracter ¥tica;

O ndice base, proposto por Williams (1962), tem por base a combinagi linear dos
valores fenotpicos mé&lios dos caracteres, ponderados diretamente pelos pesos
econdnmicos atribu mos as variaveis avaliadas, da seguinte forma: = 1 1+ 2 2+ -+

=y =1 em que: = peso econ@mico atribu @o pelo melhorista a j-&ima
caracter stica; = melia da j-&ima caracter Btica para determinado indiv duo.

Para o mdice proposto por Subandi et al. (1973) objetiva-se obter o produto das

meias fenot picas dos caracteres, considerando o sentido de seleG@, de acordo com a
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seguinte estat Btica: = 11 22... emque: =valordameliado j-&imo carder; =
1, se for considerada uma relag® direta entre o mdice e o cardter j; = -1, se for
considerada uma relag® inversa entre 0 mdice e o caréer j.

Em relag® ao mndice livre de pesos e parametros proposto por Elston (1963), o
ndice foi estimado pelo produto dos desvios das médias das caracter gticas em relaGgo a
um valor m&imo ou m mimo preestabelecido pelo melhorista, de acordo com a seguinte
equag®: = 1 2.. onde: = - emgque: =desviodaméliadaj-&ima
caracter gtica em relag® ao j-&imo valor m nimo (ou m&imo) preestabelecido; =
media do gendipo em relagd®d a caraterstica j; = valor mmimo (ou m&imo)
preestabelecido pelo melhorista para a caracter gtica j. O ter&valor nulo se os valores
de  estiverem abaixo do m mimo ou acima do m&imo.

No mdice baseado nos ganhos desejados, proposto por Pesek e Baker (1969), a
construG® do mdice esta relacionada ao conhecimento da express& dos ganhos
esperados (Ag), aqui substitu @o pelo ganho desejado (Agd), da seguinte forma: =

-1A

Ap& a obtenG dos b’s, pela equaG anterior, 0s pesos econ@micos s& estimados
por meio da seguinte equaGg®: "= -1 °

No mndice baseado na disténcia do gendipo em relag® ao idedipo, proposto por
Cruz (2006), a dispersé gré&fica dos gendipos no plano bidimensional éfeita com base
no valor mé&lio do i-&imo gendipo em relag a j-&ima caracter gtica (Xij), podendo ser
utilizado, tambén, o valor Yij que representa o valor fenot pico mé&lio transformado.
Tem-se ainda as seguintes présuposi@®s: Cj= constante relativa a depreciagd® da média
do gendipo por néb se encontrar dentro dos padr&es desejados pelo melhorista, dado por:

= - onde: LIj= limite inferior a ser apresentado pelo gen&ipo em relacgg a
caracter ¥tica j, de acordo com o padr& desejado; LSj= limite superior a ser apresentado
pelo gen&ipo em relag® a caracter Btica j; VOj= valor &imo a ser apresentado pelo
gendipo em relagg a caracter Ftica j. Assim tem-se que: Se LIj < Xij< LS;j, enté Yij=
Xij: Se Xij< Llj, Yij= Xij+ VOj- LlIj - Cj; Se Xij> LS;j, Yij= Xij+ VOj - LSj- C;j.

Andise de dissimilaridade foi realizada com o objetivo de estimar grau de
concordé&ncia entre as classificag®s estabelecidas na seleG@® dos onze gendipos para
cada combinacgd® mndice/Peso econ@mico. A ordem de seleG®, do primeiro ao Utimo

indiv @uo, foi considerada como categorias e avaliadas em termos de concordé&ncia e
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discordancias, como descrito a sequir: = / + onde: -=dissimilaridade entre

a observaG i (aqui considerado as combinag@®s de ndice/peso econ@mico como as
observag®s) e i ’; D=total de discord&ncias entre as classificagi®s dos gendipos; C=total
de concordéncias entre as classificag®s dos gendipos. Quanto menor a dissimilaridade,
mais concordantes s& as combinag®s.

A partir da matriz de dissimilaridade obtida, foram utilizados os méodos
multivariados de dispersé& gré&fica em 2D e dendograma via UPGMA para visualizaGd
dos resultados.

Os procedimentos estat gticos foram realizados por meio do software Genes Vers&
2016.6.0 (Cruz, 2013).

Resultados e Discuss&o

A partir da andise de vari&ncia (Tabela 3), verificou-se efeito significativo para
gendipo (G) em todos os caracteres avaliados (p < 0,01), indicando que existe
variabilidade entre os materiais e que as ténicas de seleG de gendipos podem auxiliar
na identificag® de materiais genotipicamente superiores. A existéicia de variabilidade
genéica €éum dos pressupostos iniciais, por estar diretamente relacionado a possibilidade
de progresso genético via aumento da frequéncia de alelos favoraveis (Cruz et al., 2012).

Para a maioria das caracter gticas n& houve diferen significativa para o fator
ambiente, indicando que, de forma geral, os ambientes foram representativos das
expressar 0s caracteres.

Quanto a interagd G x A, observou-se significancia para IC, M100S, V/P, CV, IF
e CHP (p < 0,01) e M100V (p < 0,05), indicando que 0s gendipos apresentam perfil
fenot pico diferenciado em funGg® da mudan@ de ambiente, podendo alternar a
classificag® de mélias de um ambiente para outro (Tabela 3). Quando considerado 0s
gendipos como efeito fixo, a presen@ da interagi entre gendipos e ambientes, resulta
na necessidade de estudos complementares, como por exemplo, adaptabilidade e
estabilidade ou a estratificagg de ambientes. Por considerar todos os efeitos como
aleat&ios, a significancia para interagg® G x A n& ocasiona problemas de interpretagio,
jaque o objetivo do presente estudo éutilizar a mé&lia dos gen&ipos nos diferentes
ambientes, de forma a estimar os ganhos por seleG® via mdices de seleG, que

apresentam por si sOGnatureza aleat&ia.
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O coeficiente de varagg® ambiental (CVe) apresentou valores baixos (< 7,65). O
CVe estarelacionado a magnitude da variancia residual em relagg® amedia, ou seja,
quanto da média, em termos de porcentagem, €de efeito relativo a causas n& controladas
(aleat&ias) (Cruz et al., 2012). Logo, o CVe €um indicativo de precis& experimental,
por estimar a influécia de fatores n& controlados nas estimativas dos valores
fenot picos, onde, quanto maior o0 CVemaior ser&a incerteza de que as meias fenot picas
estéo relacionadas & fontes de variaGgg avaliadas.

Em termos de vari&ncia genot pica (c2g), de forma geral, os valores obtidos foram
elevados quando comparados & variancias da interag® G X A (o2gxe) € residual (c2e),
indicando predomin&acia do fator genéico em detrimento dos fatores ambientais. Este
fato corrobora com as altas estimativas de herdabilidade encontradas (acima de 85%),
indicando a possibilidade de progresso genéico significativo com o processo de seleGo
(Tabela 3).

Os valores de coeficiente de variagi genéico (CVg) encontrados apresentaram
valores de baixo (2,88 para O) a alto (33,26 para CHP), sendo um indicativo de
satisfatria variag em termos percentuais em relagl a mélia. Esses resultados
contribu ¥am para valores da relagg CV¢/CVe acima da unidade, sendo indicativo de
populagd favoré&rel ao melhoramento genéico, pelo fato de a variagi genéica superar
a variag® ambiental (Vencovsky, 1978). Rathod e Toprope (2018), investigando 0s
paranetros de variabilidade e correlagg entre caracteres de 18 gend&ipos de amendoim
da variedade Spanish, tambén encontraram CVg de baixo a moderado para V/P
(13,15%), MCV (3,85%) e O (0,8%), indicando que existe uma tendécia de valores de
CVg vari&veis entre caracteres de natureza quantitativa.
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Tabela 3: Andise de vari&ncia e par@netros genéticos das nove caracter ticas avaliadas em gendipos de amendoim tipo Runner nos munic pios
de Barbalha-CE, Campina Grande-PB e Abreu e Lima-PE, no ano de 2014.

oM
Fv GL ¢ M100V M100S V/P cV 0 IF MCV  CHP
BIA 6 355 70,46 4,57 10,22 0,36 0,09 0,27 6,86 0,63

G 10 208,28~ 1400, 4+ 527,09+ 838,28+ 109,93+ 1936+ 57,68~ 67348+ 439,01~
A 2 602,71~ 38,33 34,48 440,12+ 6,71 2,03 4,31 1274 1844
GxA 20 2774 25 4+ 11,59+ 21 86 3,210 0,76 2,09 4,6 7,82
Res U0 60 28 13,79 4,47 4,34 0,75 0,83 0,89 5,79 2,53
Média 45,66 98,67 60,86 34,20 30,21 49,97 35,35 12299 2081
CVe (%) 3,67 3,76 3,47 6,00 2,88 1,83 2,68 1,96 7.65

Par&metros genéicos

025 20,06 152,78 57,28 90,71 11,86 2,07 6,08 7432 4701
o2pe 8,31 3,87 2,37 5,84 0,81 0,02 0,69 -0,.39 1,76
h=(%) 86,68 98,19 97,8 97,39 97,08 96,06 94,82 99,32 98,22
CVs (%) 9,81 12,53 12.43 27,85 11,4 2,88 6,97 7,01 33.26
CV4/CVe 2,68 3,33 35 4,57 3,96 1,57 2,61 3,58 4,35

= = significativo a 1 e 5% de probabilidade, respectivamente, pelo teste de F. B/A: bloco/ambiente; G: gen&ipo; A: ambiente; G x A: gendipo X ambiente; CVe (%): coeficiente de
variag® ambiental ou residual; c2g: varidncia genot pica; c2gxe: Vari&ncia atribu fa a interagg gendipo por ambiente; h=(%): Herdabilidade (mé&lia); CVq (%): coeficiente de
variagd genéico (%); CVy/CVe: razd entre o coeficiente de variagd genot pico e residual; IC: mdice de colheita; M100V: massa de cem vagens; M100S: massa de cem
sementes; V/P: nimero de vagens por planta; CV: comprimento de vagens; O: teor de deo; IF: inTio de floracgg; MCV: maturagd® completa de vagens; CHP comprimento da

haste principal.
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A partir da andise de correlagg®s entre as caracter Bticas avaliadas (Tabela 4), pode-se
observar altas correlag®s genéicas positivas e significativas para a maioria dos caracteres de
producgd, como por exemplo, entre IC e M100V, M100S e O; CV e M100V, V/P, M100S e O,
indicando respostas correlacionadas para seleG de materiais com perfil produtivo bastante
definido, j&gue cinco das seis caracter Bticas relacionadas a produG apresentam relacg direta
ou indireta, influenciando no processo seletivo. Para o carder V/P, com exceGa de sua relaGo
com CV (p < 0,05) na correlaG genot pica, n& se observa correlag® significativa com os
demais caracteres. Resultado semelhante foi encontrado por Rathod e Toprope (2018), em
relac® a falta de correlagd entre V/P x IC e V/P x O, e presenc de correlacgg entre ICx O e
ICe MCV.

Para IF e MCV, correlag®s positivas e significativas foram observadas com a maioria
dos caracteres estudados, sinalizando poss weis dificuldades de se indicar materiais que
apresentem perfil produtivo promissor, porém com elevada precocidade (IF e MCV baixos).

Tabela 4: Correlag®s genéicas entre as nove caracter gticas avaliadas em gendipos de
amendoim tipo Runner nos munic pios de Barbalha-CE, Campina Grande-PB e Abreu e Lima-
PE, no ano de 2014.

M100V M100S V/P cVv 0] IF MCV AHP
IC 0,79++ 0,88++ 0,34 0,54 0,64+ 0,99++ 0,69+ -0,61+
M100V 0,92++ 0,36 0,70++ 0,81++ 0,84++ 0,71+ -0,59+
M100S 0,52 0,83++ 0,71+ 0,86++ 0,66+ -0,46
V/P 0,57+ 0,50 0,13 -0,16 0,18
cv 0,59+ 0,58+ 0,34 -0,11
(0] 0,63+ 0,52+ -0,52
IF 0,82++ -0,62+
MCV -0,59+

++, +: Significativo a 1 e 5% - respectivamente - pelo mé&odo de bootstrap com 5000 simulagg®s. IC: mdice de
colheita; M100V: massa de cem vagens; M100S: massa de cem sementes; V/P: nUmero de vagens por planta; CV:
comprimento de vagens; O: teor de deo; IF: inTio de floragg; MCV: maturagg® completa de vagens; CHP:
comprimento da haste principal.

A seleG direta e indireta de caracteres representa 0 ganho m&imo poss vel para o
car&er selecionado, assim como o0s ganhos indiretos dos demais caracteres (Tabela 5). A seleGo
se baseou num crivo de aproximadamente 35%, onde foram escolhidos 4 gen&ipos dentre 0s
11 avaliados. Para o IC, M100V e O, os ganhos foram 0s mesmos para todos 0s caracteres por
indicar os mesmos quatro gendipos. Esse resultado estarelacionado a existécia de materiais
com alto perfil produtivo dentre os gendipos avaliados, 0 que acrescido a altas estimativas de
correlag@@®s positivas obtidas entre esses caracteres (Tabela 4) resulta na recomendac® dos

mesmos materiais COmo 0S mais promissores.
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A selecG® via caracter stica V/P resultou em ganho direto de 31,1%, mostrando-se
promissora em aumentar a producgd® de vagens de forma geral, poré@n, indicou ganhos
reduzidos para outros caracteres relativos ao potencial produtivo como IC, M100V e M100S.
Ainda para seleG direta em V/P, ganhos promissores foram obtidos para IF e MCV, de 0,62%
e -2.71%, respectivamente. Esse perfil de resultado pode estar relacionado a falta de correlaGo
existente entre este carder e os demais.

Para IF e MCV, como a seleG se procedeu em sentido contr&io, com a triagem de
indiv duos que apresentem os menores valores fenot picos, resultando em ganhos negativos
para esses caracteres, o que significa aumento na precocidade dos materiais, porén com ganhos
indiretos também negativos. Esse fato estarelacionado as altas estimativas de correlagd® no
sentido positivo entre estas e demais caracter Bticas (Tabela 5). Fato semelhante ocorreu com

CHP, porén devido a existécia de correlag®s negativas entre esta caracter Btica e as restantes.

Tabela 5: Estimativas de ganhos (%) pela seleGa direta e indireta de caracteres avaliados em
gendipos de amendoim tipo Runner nos munic pios de Barbalha-CE, Campina Grande-PB e
Abreu e Lima-PE, no ano de 2014.

IC M100V M100S V/P Ccv 0 IF MCV CHP
IC 9,46 13,59 12,52 12,04 9,26 2,73 7,02 4,52 -24,65
M100V 9,46 13,59 12,52 12,04 9,26 2,73 7,02 4,52 -24,65
M100S 7,61 12,04 12,78 11,33 9,41 2,35 6,8 6,74 -23,16
V/P 2,87 2,24 4,77 31,1 5,24 0,91 0,62 -2,71 8,86
Ccv 2,34 11,7 9,09 13,78 9,47 2,57 3,07 2,72 -17,73
0] 9,46 13,59 12,52 12,04 9,26 2,73 7,02 4,52 -24,65
IF -6,47 -7,35 -8,43 7,3 -8,03 -0,74 -6,54 -5,51 15,02
MCV -8,26 -8,47 -9,12 6,19 -3,74 -1,28 -6,09 -6,25 34,71
CHP -8,26 -8,47 -9,12 6,19 -3,74 -1,28 -6,09 -6,25 34,71

IC: mdice de colheita; M100V: massa de cem vagens; M100S: massa de cem sementes; V/P: nUmero de vagens
por planta; CV: comprimento de vagens; O: teor de deo; IF: inTio de florag; MCV: maturagi® completa de
vagens; CHP: comprimento da haste principal.

A selec simulténea de caracteres foi realizada a partir dos sete ndices de seleGo
combinados com os diferentes pesos econ@micos atribu@os aos respectivos caracteres
avaliados, sendo estimados 0s ganhos para as 27 combinag®s resultantes (Tabela 6).
Semelhante ao que aconteceu na seleG direta de caracteres, blocos de acessos foram indicados
como 0s mais promissores para mais de uma combinag® (ndice versus peso). Dentre as
principais concordancias cita-se SH-CP, SH-P1, SH-DPg, W-P1 e W-PDg. Essas combinag®s
indicaram os mesmos gendipos, que resultou em ganhos iguais para 0s caracteres avaliados e
pré&ximos aos ganhos m&imos via seleG direta para os caracteres IC, M100V, M100S, V/P e
O. Esse resultado éum indicativo de que essas combinag®s apresentaram maior tendécia a
selecionar gend&ipos com perfil produtivo elevado em detrimento de caracteres relacionados a
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precocidade, jA que os ganhosem IFe MCV, (4,79% e 2,57%, respectivamente) foram
insatisfat&rios por aumentarem as mélias fenot picas. Apesar de valores altos de DPg para
caracteres como MCV, V/P e CHP, os mé&odos de SH e W n& foram capazes de equilibrar os
ganhos genéicos, o que resultou na seleG de materiais com 0s mesmos princ pios quando
atribu @o peso um para todos os caracteres.

As combinag®s MM-CP, MM-CVg, MM-DPg, GI-CP, GI-P1, GI-CVg, GI-DPg e E,
apesar de indicarem outros materiais como superiores, quando comparadas & combinag®s
anteriores, tambén foram concordantes na seleG® dos gendipos levando & mesmas
estimativas de ganhos entre si. Esse bloco de combinag®s mostrou-se mais promissor que o
anterior por indicar aumento na precocidade com a reducgd® de MCV em quase um dia, alén de
manter os ganhos a n veis satisfat&ios para as demais caracter sticas.

Destaca-se, ainda, as combinag®s SH-CVg, SH-B, W- CVg, W-B e S, que apesar de
serem capazes de aumentar os ganhos para V/P ao m&imo e reduzir MCV em 2,71% n& foram
capazes de manter os ganhos para a maioria dos caracteres selecionados. Essas combinag®s
resultaram na seleG dos mesmos gendipos indicados via seleG direta em V/P, podendo estar
relacionado ao fato desta caracter Btica ter relagd direta com a produtividade, a qual foi
estimada como par&metro econ@mico, para se estabelecer os coeficientes B na andise de
regress& multivariada, explicando a representag® de pesos b’s para duas das quatro
combinages.

Para o mdice baseado nos ganhos desejados de Pesek e Baker (1969), os ganhos obtidos
foram insatisfat&rios para a maioria dos caracteres, mostrando-se incapaz de selecionar
materiais com bom desempenho que proporcionariam aumento de alelos favor&veis.

O mndice de Mulamba e Mock quando aplicado aos pesos b’s, assim como para 0 peso
um em todos os caracteres, foram os mais promissores por equilibrar 0os ganhos préimos aos
limites m&imos obtidos via seleG direta para a maioria dos caracteres, com exceGa de IC
que apresentou ganhos reduzidos (-0,4%) porén praticamente insignificante, alén de
proporcionar reducga no IF e MCV.

Por se tratar de um méodo n& paramérico, que visa a seleG de gendipos superiores
via classificag (ou ranqueamento) de mé&lias em ordem decrescente de importancia para o
melhoramento, n& sendo, originalmente, proposto a intervenga de pesos ponderando esses
ranks, o que leva a crer que este mé&odo em sua forma original seria a opG& mais promissora

para se praticar a seleg® de materiais superiores. O que acrescido a relativa dificuldade de se

40



estabelecer os coeficientes b’s via andise de regress&@ multivariada, torna a afirmaGa anterior

acertiva.

Tabela 6: Estimativas de ganhos (%) pela seleG de 4 gen@ipos para as combinag@®s dos
ndices de seleG e pesos econ@micos em gendipos de amendoim tipo Runner nos munic pios
de Barbalha-CE, Campina Grande-PB e Abreu e Lima-PE, no ano de 2014,

hdice E(e;)?] IC  M100V M100S VP CV O IF MCV  CHP
SH cCP 619 12,03 1211 2343 9 166 479 257 91
SH Pl 619 12,03 1211 2343 9 1,66 479 257 91
SH  Cvg 287 2724 477 31,1 524 091 062 271 886
SH  DPg 619 12,03 1211 2343 9 1,66 479 257 91
SH B 287 2724 477 31,1 524 091 062 271 886
W CP 761 12,04 12,78 1133 941 235 68 6,74 -2316
W PL 619 12,03 1211 2343 9 1,66 479 257 91
W Cvg 287 2724 477 31,1 524 091 062 271 886
W  DPg 619 12,03 1211 2343 9 1,66 479 257 91
W B 287 224 477 31,1 524 091 062 -271 886
PB CP 424 917 7.4 548 741 123 509 281 -1508
PB P1 092  -0,62 006 1315 365 049 091 246 287
PB CVg 092  -0,62 006 1315 365 049 091 246 287
PB  DPg 113 2,34 -0,06 363 067 038 1,36 1 2,09
PB B 113 2,34 -0,06 363 067 038 1,36 1 2,09
MM  CP 672 684 9,72 2457 862 123 33 091 225
MM Pl 04 495 629 2631 88 107 065 271 466
MM  CVg 672 684 972 2457 862 123 33 091 225
MM  DPg 672 684 972 2457 862 123 33 091  -2.25
MM B 04 495 629 2631 883 107 -065 271 466
GI cP 672 684 972 2457 862 123 33  -091 -2.25
GI Pl 672 684 972 2457 862 123 33  -091  -225
GI  Cvg 672 6,84 972 2457 862 123 33 091 225
GI  DPg 672 684 972 2457 862 123 33 091 225
GI B 287 651 669 1492 909 214 158 075 -10,88
E 672 6,84 972 2457 862 123 33 091 225
s 287 224 477 311 524 091 062 -271 886

SH: Smith (1936) e Hazel, (1943); W: Williams, (1962), PB: Pesek e Baker, (1969); MM: Mulamba e Mock, (1978); Gl:
Disténcia Gendipo-ldedipo; E: Elston, (1963); S: Subandi et al., (1973); CP: Caracteres Principais; P1: Peso 1; CVg:
Coeficiente de variagib genéico; DPg: Desvio padréb genético; B: Coeficientes estimados a partir de andise de regresséb
mdtipla; IC: Mdice de colheita; M100V: massa de cem vagens; M100S: massa de cem sementes; V/P: nimero de
vagens por planta; CV: comprimento de vagens; O: teor de deo; IF: inEio de floragg; MCV: maturagg completa
de vagens; CHP: comprimento da haste principal.

Para mensurar o grau de concordancia ou discordancia de seleG®, em ordem

decrescente de classificagg dos onze gendipos para as 27 combinag®s (mdices/pesos

econ@micos), foram estimadas as medidas de dissimilaridade, sendo expressas via dendograma-

UPGMA (Figura 1) e projeG® gréica-2D (Figura 2).
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Os dois mé&odos foram concordantes em diferenciar as 27 combinag®s em quatro
grupos de similaridade, tanto para o dendograma (Figura 1), com ponto de corte de 80% de
dissimilaridade, assim como para a distribuiGa dos pontos na projeG gr&ica em 2 dimens&es
(Figura 2). Essa concord&cia € indicativa de consisté&cia na formagd® de grupos de
combinag@@®s ndice/peso econ@mico, que apresentam alta similaridade na classificagg dos
gendipos, o que implica, que a adoG de um dentre as combinag®s pertencentes a0 mesmo
grupo de similaridade resultaria em padr& semelhante de seleGo dos gendipos.

Dentre os quatro grupos formados, o grupo Il, composto pelas combinag®s GI-CP, E,
MM-CP, MM-P1, SH-DPg, W-DPg, SH-P1, W-P1, SH-CP, W-CP e MM-B, destaca-se por
reunir a maioria das combinag@®s que estimaram 0s maiores ganhos para as vari&veis
relacionadas aproduc, seguido do grupo | (SH-B, W-B, MM-DPg, GI-P1, GI-DPg, SH-CV{g,
W-CVg, MM-CVg, S e GI-CVQ).

O grupo Il foi representado apenas pela combinacg® GI-B, que foi responsavel por
estimar ganhos insatisfat&ios para a maioria dos caracteres avaliados. O grupo IV, foi
representado por todas as combinag®s envolvendo o mdice baseado nos ganhos desejados

proposto por Pesek e Baker (1969).

Método de agrupamento :  Ligacho Media Entre Grupo{UPGMA)
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Figura 1: Dendograma ilustrando as concordancias entre as classificagi®s dos gendipos
selecionados para as 27 combinag®s mndice/peso econ@mico, gerado via UPGMA com
coeficiente de correlacd cofenéico de 0,845 e ponto de corte a aproximadamente 80% da
dissimilaridade total de acordo com o crité&io de Mojema (1977).
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Figura 2: Projec@ grdica em 2D da dissimilaridade estimada, ilustrando as concordancias entre
as classificag®s dos gendipos selecionados para as 27 combinag®s mdice/peso econ@mico.

Conclusces

Existe variabilidade genéica suficiente na populag®, pass vel de se praticar seleGo
com possibilidade obtenG de ganhos genéicos;

O mndice baseado na soma de ranks de Mulamba e Mock combinado com o peso um
para todos os caracteres, foi a combinag® mais promissora, indicando os ganhos mais

equilibrados.
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CONCLUSOES GERAIS

Tré& fam fias de amendoim anfidiploide, com toler&ncia ao estresse h @rico, foram
identificadas por meio de mé&odos de seleG, baseando-se nos modelos REML/BLUP
e hdice de Soma de Ranks.

Os ganhos conseguidos por meio das estimativas dos parémetros genéicos s&
satisfat&rios para permitir avang nas futuras linhagens, que contém alelos de tolerancia
a seca introgredidos para a espeeie cultivada.

O ndice baseado na soma de ranks de Mulamba e Mock combinado com o0 peso um
para todos os caracteres mostrou-se bastante promissora, indicando ganhos satisfat&rios

e equilibrados.
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