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RESUMO

A seleção e recomendação de genótipos superiores
são dificultadas devido à ocorrência da interação genótipo e
ambiente. Nesse contexto, as análises biplot têm sido cada vez
mais utilizadas na análise de dados agronômicos, com interações
de natureza complexa. Entretanto, as particularidades existentes
no gráfico biplot dificultam sua interpretação, podendo induzir
o pesquisador a erros. Assim, este artigo de revisão discute a
aplicabilidade e a interpretação gráfica dos modelos AMMI
(Additive Main effects and Multiplicative Interaction) e GGE
biplot (genotype main effects + genotype environment
interaction) destas análises no gráfico biplot. Também, visa a
desmistificar a necessidade de comparação entre ambas as
metodologias. Discute-se quanto à escolha da metodologia mais
adequada, levando em consideração a informação requerida e
os objetivos do pesquisador.

Palavras-chave: AMMI, GGE Biplot,interação genótipo e
ambiente, adaptabilidade e estabilidade.

ABSTRACT

The genotype environment interaction (GE)
influences on the selection and recommendation of cultivars.
Biplot analysis has been increasingly used in data analysis of
complex traits in agriculture. However, the peculiarities of biplot
graphic could induce the researcher to errors on interpretation.
Thus, this review argues the applicability and graphic
interpretation of models AMMI (Additive Main Effects and
Multiplicative Interaction) and GGE biplot (genotype main
effects + genotype environment interaction). Moreover, also
aims to explain that it is not adequate to compare both statistical

methods. It is discussed  the best methodology considering the
information  required and the research objectives.

Key words: AMMI, GGE Biplot, genotype environment
interaction, adaptability andstability.

INTRODUÇÃO

A expressão das características das plantas
cultivadas está ligada ao controle genético, ao ambiente
em que são cultivadas e à interação entre esses dois
fatores (YAN&KANG, 2003; MOHAMMAD& AMRI,
2009). A resposta distinta dos genótipos em diferentes
condições ambientais é denominada de interação
genótipo e ambiente (GE), que reduz a correlação entre
os valores fenotípicos e genotípicos e dificulta a seleção
e recomendação de genótipos adaptados e estáveis
(YAN&HOLLAND, 2010).

Há diversas teorias para a avaliação da
adaptabilidade e estabilidade, as quais diferem quanto
aos seus conceitos e procedimentos biométricos de
estimação. Dentre as metodologias mais recentes, têm-
se as análises AMMI (Additive Main effects and
Multiplicative Interaction), que combina técnicas
estatísticas para ajustar os efeitos principais (genótipos
e ambientes) e os efeitos da GE (MANDEL, 1971;
ZOBEL et al., 1988), cujo modelo é baseado em efeitos
principais aditivos e interação multiplicativa; e o modelo
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GGE biplot (genotype main effects + genotype
environment interaction), proposto por YAN et al.
(2000), que considera o efeito principal de genótipo
mais a interação genótipo e ambiente. Ambas as
análises, baseadas em gráficos biplot, representam
graficamente uma matriz de dados.

A análise AMMI combina a análise de
variância e a análise de componentes principais, para
ajustar, respectivamente, os efeitos principais (genótipos
e ambientes) e os efeitos da interação GE. Já a análise
GGE agrupa o efeito aditivo de genótipo com o efeito
multiplicativo da interação GE, e submete estes à análise
de componentes principais (YAN et al., 2000).

Assim, o objetivo desta revisão bibliográfica
é fornecer informações que auxiliem pesquisadores na
escolha e utilização da metodologia mais adequada
para a seleção de locais (ambientes) e recomendação
de genótipos adaptados e estáveis.

DESENVOLVIMENTO

Teoria do biplot
O método biplot foi desenvolvido por

GABRIEL (1971) para representar graficamente
resultados de análise de componentes principais ou
de decomposição de valores singulares, no qual o valor
de cada elemento de uma tabela de dupla entrada pode
ser visualizado pelo produto de vetores e pelo co-seno
do ângulo entre dois vetores (YAN & KANG, 2003).
Quando duas matrizes apresentarem o mesmo número
de linhas e colunas, é possível multiplicá-las. A nova
matriz gerada da multiplicação das duas anteriores
assume o mesmo número de linhas e colunas de ambas
as matrizes (GABRIEL, 1971; YAN&KANG, 2003).
Como exemplo, tem-se a matriz G, denominada de “matriz
linha” e a matriz E, denominada de “matriz coluna”. A
matriz G indica que há quatro genótipos e a matriz E,
que há três ambientes.

Matriz G =                 e Matriz E=

A matriz G possui duas colunas e três linhas
e a E possui duas linhas e três colunas, sendo possível
multiplicá-las. A matriz produto, denominada de Y, tem
quatro linhas e três colunas. A regra da multiplicação
de matrizes é que a matriz Y seja a soma do produto
entre cada elemento da linha na matriz G e cada elemento
da coluna na matriz E. Assim, os elementos de Y são
calculados conforme segue:
(1)  Y11 = ((G11*E11) + (G12*E21)) = ((5*1) + (2*2)) = 9
(2) Y31 = ((G31*E11) + (G32*E21)) = (2*1) + (4*2)) = 10

A multiplicação das matrizes G e E possibilita
a obtenção de 12 elementos, os quais podem ser
observados na matriz Y, a qual, segundo GABRIEL
(1971), pode ser representada em um gráfico biplot bi-
dimensional.

Y =

A plotagem dos valores x e y das matrizes G
e E originam o gráfico biplot, que são representados
por pontos (Figura 1). A distância entre a origem do
biplot (o) e o ponto E2, por exemplo, é chamado vetor
de E2. O elemento Yx pode ser obtido através do
produto do vetor de Gx pelo co-seno do ângulo entre
Ex e Gx e pelo vetor de Ex, através da seguinte fórmula:

(3)
Em que,                              ;                             ;

;                           ;                              .
Os valores de          e         nunca podem ser

negativos, porém o valor do co-seno do ângulo pode
ser positivo ou negativo, a depender do ângulo. O
elemento Y12, por exemplo, pode ser: 0 se o ângulo for
90º, negativo se for maior que 90º e positivo se o ângulo
for menor que 90º.

As figuras 1, 2 e 3 apresentam a teoria biplot
sem a aplicação dos modelos GGE ou AMMI. A partir
do momento que o gráfico passa a representar uma ou
outra metodologia, não se pode generalizar as
inferências (YAN & KANG, 2003). No modelo GGE,
primeiro está embutido o efeito principal do genótipo
somado ao da GE, enquanto que no modelo AMMI é
possível observar o efeito da GE e do ambiente.

A figura 2a, em que G e E designam
genótipos e ambientes, respectivamente, ilustra a
comparação entre os pontos G2 e G4. Para tal, traça-se
uma linha conectando ambos os genótipos e uma linha
perpendicular à linha conectora dos genótipos,
passando pela origem do biplot (YAN&TINKER, 2006).
O ponto E3 ficou do mesmo lado que G2, o que
possibilita inferir que G2 é o melhor adaptado a E3,
comparativamente a G4. Na figura 2b, que compara dois
ambientes, apenas G2 é adaptado a E3, enquanto os
demais genótipos são adaptados a E1.

A visualização do melhor desempenho de
determinado genótipo em cada ambiente se dá
interligando todos os genótipos que estão nos pontos
extremos do gráfico e suas respectivas linhas
perpendiculares, formando um polígono
(YAN&KANG, 2003; YAN&TINKER, 2006). Esse
polígono apresenta a melhor cultivar para cada
ambiente e divide os ambientes em grupos (ALWALA
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et al., 2010). Na Figura 2c, observa-se que G2 é adaptado
ao Setor 4 (E3). Os genótipos localizados dentro de um
mesmo setor são os mais adaptados àqueles ambientes.
Assim, ao Setor 3, adaptaram-se G3, G1 e G4 e, no Setor
4, apenas G2.

Quando diferentes cultivares estão adaptadas
a diferentes grupos de ambientes e a variação entre
grupos é maior do que dentro do grupo, tem-se a
formação de um mega-ambiente (YAN & KANG, 2003).
A definição de mega-ambientes e a relação entre os
ambientes auxiliam fitotecnistas e melhoristas de plantas
na identificação de genótipos que possuam adaptação
ampla ou específica a determinados ambientes ou grupos
de ambientes (TRETHOWAN, et al., 2001).

Na análise GGE biplot, quando se estuda
mega-ambientes, a média no gráfico não está relacionada
à média geral, mas sim à média do mega-ambiente (YAN
& TINKER, 2006). Portanto, a média de cada cultivar é
comparada dentro do mega-ambiente, não sendo
possível comparar G1 e G4 com G2, pois este último está
alocado no Setor 4 (Figura 2c). Esta abordagem auxilia
na identificação de genótipos que possuam adaptação
ampla ou específica a determinados ambientes ou grupos
de ambientes (TRETHOWAN et al., 2001).

O desempenho de um dado genótipo ou
ambiente é observado em relação ao eixo x, em que
quanto mais à direita do centro (o) do biplot maior é o
desempenho e, quanto mais à esquerda, menor o
desempenho. Genótipos ou ambientes localizados à

esquerda e à direita do centro do biplot apresentam
desempenho inferior e superior à média geral,
respectivamente. A estabilidade é visualizada no eixo
y, em que, quanto mais distante do centro (o) do biplot,
menor é a estabilidade (GABRIEL, 1971; YAN&KANG,
2003). Portanto, os genótipos G1 e G2 apresentam o
maior e menor rendimento de grãos, respectivamente,
enquanto que G4 e G3 são os de maior e menor
estabilidade, respectivamente (Figura 3a).

Ainda na figura 3a, é possível identificar as
associações de cada genótipo (G) nas diferentes
condições ambientais (E), em que os genótipos que se
localizam no mesmo quadrante dos ambientes estão
positivamente associados àqueles ambientes. Assim,
G1, G3 e G4 apresentam associação positiva com E1 e E2.
Entretanto, também é necessário observar a distância
do genótipo em relação ao marcador do ambiente, pois
G4 está fortemente associado (adaptado) a E1, enquanto
G3 apresenta adaptação tanto a E2 quanto E1.

Quando se analisa o co-seno do ângulo entre
genótipo e ambiente, há maior exatidão na identificação
das associações positivas, pois deixa de ser visual e
analisa-se matematicamente. A associação entre G2 e E3

é o co-seno da soma dos ângulos a2 e b2 (0.12), o qual
indica associação positiva de baixa magnitude; a
associação entre G1 e E2 é o co-seno da subtração dos
ângulos a1 e b1(0.82), indicando que G1 apresenta
associação positiva de elevada magnitude com E2 (Figura
3b). As demais associações, tanto entre genótipos
quanto entre ambientes, seguem o mesmo raciocínio.

Figura 1 - Gráfico biplot das matrizes G e E.



1407Análises Biplot: conceitos, interpretações e aplicações.

Ciência Rural, v.42, n.8, ago, 2012.

Modelo GGE biplot
Na metodologia GGE, o co-seno do ângulo

entre dois ambientes corresponde à correlação genética
entre eles. Outros tipos de biplots não apresentam essa
propriedade (YAN et al., 2007), o que torna essa
metodologia mais eficiente em relação a outras técnicas
baseadas em biplot (YAN, 2011). Tal metodologia é
descrita da seguinte maneira:

(4)

Em que, Yij 
é o desempenho esperado do

genótipo i no ambiente j;   é a média geral das
observações;     é o efeito principal do genótipo i;     é
o efeito principal do ambiente j;     

 
 é a interação entre

o genótipo i e o ambiente j.
Logo, nessa análise, a variação fenotípica é

resultante do efeito genotípico(        ), do ambiente (      )
e da interação entre genótipo e ambiente (   )
(YAN&KANG, 2003). Nesta metodologia, apenas o
efeito principal de genótipo e da GE são importantes,
devendo ser considerados concomitantemente.

Figura 2 - Gráfico biplot comparando visualmente dois
genótipos (a) e dois ambientes (b) e
identificação visual dos maiores valores dos
genótipos nos ambientes (c).

ijjiijY  


i j

ij

i j
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Considera-se que o efeito principal do ambiente não é
relevante na seleção de cultivares. Isso se deve ao fato
de que, na seleção de cultivares e formação de mega-
ambientes, a capacidade adaptativa dos genótipos é
mais importante em relação às condições agroclimáticas
(CAMARGO-BUITRAGO et al., 2011). O modelo GGE
biplot não separa G da GE, mantendo-os juntos em
dois termos multiplicativos, que podem ser visualizado
na seguinte equação.

(5)
Em que, Yij 

é o rendimento esperado do
genótipo i no ambiente j;   é a média geral das
observações;      é o efeito principal do genótipo i;      é
o efeito principal do ambiente j; g i1 e e i1 são
denominados escores principais do genótipo i e
ambiente j, respectivamente; gi2 e ei2 são os escores
secundários para o genótipo i e ambiente j,
respectivamente;    

 
 é o resíduo não explicado por

ambos os efeitos.
Assim sendo, a construção do gráfico biplot

no modelo GGE se dá através da dispersão simples de
gi1 e gi2 para genótipos e ei1 e ei2 para ambientes. O
escore primário é obtido através da decomposição do

valor singular (SVD) nas três matrizes oriundas de uma
tabela que apresenta os valores de genótipos e
ambientes. A SVD é importante na análise biplot, pois
permite computar os componentes principais e,
também, fornece uma medida da variabilidade
capturada por cada um dos componentes (YAN, 2002;
YAN & TINKER, 2006).

YAN & TINKER (2006) expuseram a
decomposição de valor singular (SVD) através da
seguinte fórmula:

 
Pmn = Gm,r Gr,r E

T
n,r  (r      min(m,n)). A

matriz G tem m linhas e r colunas, caracterizando m
genótipos. A matriz E tem r linhas e n colunas, que
caracterizam os ambientes. A Matriz L é a matriz diagonal
contendo r valores singulares. Em suma, a SVD
decompõe os valores da tabela (P) de dados em r
componentes principais, cada um contendo o vetor
genótipo (  i), o vetor ambiente (  j ) e os valores
singulares (     ), que compõem a seguinte equação:

(6)                              (   
 1             1+1

)
Em que r é a classificação na tabela nos dois

sentidos (genótipo e ambiente), ou seja, o número de
componentes principais necessários para representar

Figura 3 - Gráfico biplot expondo a análise visual de adaptabilidade,
estabilidade e desempenho (a) e análise da associação
entre genótipos e ambientes através dos ângulos (b).
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P, com r    min(m,n). Se r<m é indicativo de que há
associação entre os genótipos e se r<n há associações
entre os ambientes.

No entanto, os autovetores PC1
(componente principal 1) e PC2 (componente principal
2) não podem ser plotados diretamente antes dos
valores singulares serem particionados em genótipos
e ambientes. A partição é expressa pela seguinte
fórmula:

(7)

Em que, f é o fator de partição, que,
teoricamente, pode ser qualquer valor entre 0 e 1.
Entretanto, YAN & KANG (2003) ressaltaram que
diferentes valores de fl são capazes de alterar a
visualização das inter-relações entre genótipos e,
também, entre os ambientes.

Portanto, quando fsl=1 os valores singulares
são particionados totalmente nos autovetores de
genótipo, sendo que os comprimentos dos vetores
podem variar e estão associados aos valores singulares
que representam a unidade original dos dados. Por
outro lado, quando fsl=0 os valores singulares são
particionados nos autovetores de ambiente, no qual o
tamanho dos vetores é semelhante, ou seja, os
ambientes têm peso igual na GxE. YAN & TINKER
(2006) explicam que o modelo focado no ambiente é
importante, pois a correlação pode ser obtida através
do co-seno dos ângulos, indicando a capacidade de
discriminação dos ambientes. Quando o interesse for
visualizar a similaridade entre os genótipos, o modelo
focado no genótipo é a forma apropriada para a
visualização dos dados (YAN&TINKER, 2006).

Metodologia AMMI
O gráfico biplot do modelo AMMI (additive

main effects and multiplicative interaction analysis) é
obtido através da análise de variância e da
decomposição singular dos valores observados. Na
primeira etapa, a ANOVA é aplicada à matriz de médias,
composta pelos efeitos principais da parte aditiva
(média geral, efeitos genotípicos e ambientais),
resultando em um resíduo de não aditividade, que
compõe a parte multiplicativa do modelo. Na segunda
fase, é analisada a decomposição dos valores singulares
da matriz de interações. No modelo, unem-se os termos
aditivos dos efeitos principais e os termos
multiplicativos dos efeitos da interação.

O modelo da metodologia AMMI pode ser
demonstrado por:

(8)

Em que, Yij é a resposta média do genótipo
i (i = 1, 2, ...,G genótipos) no ambiente j (j = 1, 2,..., A
ambientes);     é a média geral dos ensaios; gi é o efeito

fixo do genótipo i;       
 
é o efeito fixo do ambiente j;       é

o k-ésimo valor singular (escalar) da matriz de interações
original (denotada por GE);    é o elemento
correspondente ao i-ésimo genótipo, no k-ésimo vetor
singular coluna da matriz GE;   é o elemento
correspondente ao j-ésimo ambiente, no k-ésimo vetor
singular linha da matriz GE;      é o resíduo associado ao
termo (ga)ij da interação clássica do genótipo i com o
ambiente j;       é o erro experimental médio.

Na análise AMMI, é indispensável
identificar o número de eixos que serão empregados na
análise, enquanto que, na GGE, são apenas dois eixos.
Um dos procedimentos adotados na definição do
número de eixos para explicar o padrão relacionado à
interação consiste em determinar graus de liberdade
associados à parcela da soma de quadrados, devido à
interação relacionada a cada modelo da análise AMMI
(AMMI0, AMMI1, AMMI2, ..., AMMIn). Obtém-se
então o quadrado médio correspondente a cada parcela
(ou modelo) e, na sequencia, é obtido um teste F,
avaliando-se a significância de cada componente em
relação ao quadrado médio do erro.

A significância do teste F determina o
modelo a ser empregado nas análises. Sobre o modelo
AMMI selecionado, determinam-se os escores dos
níveis de cada fator pela decomposição dos valores
singulares, que permitem explorar o efeito positivo da
interação. Entretanto, como há existência de maior
padrão nos dois primeiros eixos, a representação gráfica
AMMI2 é a mais utilizada, pois a principal finalidade
da análise AMMI é selecionar modelos que expliquem
o padrão relacionado à interação, desprezando-se os
ruídos (CROSSA, 1990). A presença de maior ruído em
modelos após AMMI2 ocorre, pois, a cada modelo
selecionado, desde o AMMI0, é determinado graus de
liberdade associados à soma de quadrados da GE, em
que o modelo a ser adotado avalia a significância de
cada componente em relação ao quadrado médio do
erro (ruídos) (LAVORANTI et al., 2004).

GGE biplot versusAMMI
O modelo GGE biplot apresenta o efeito de

genótipo como um efeito multiplicativo da GE. Como,
em geral, o PC1 está correlacionado com o efeito do
genótipo, é possível alta precisão na visualização
gráfica do escore PC1 quanto ao efeito genotípico. YAN
et al. (2000) acreditam que esta proporcionalidade da
resposta de genótipos seja mais lógica e biologicamente
plausível, pois há correlação quase perfeita entre o
rendimento de grãos e o PC1 (NETO- FRITSCHE et al.,
2010; SINEBO et al., 2010). Por outro lado, no modelo
AMMI2, tem-se observado correlação negativa entre
IPC1 e o rendimento (KVITSCHAL et al., 2009).
Entretanto, no modelo AMMI1, há correlação quase
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perfeita com o rendimento de grãos, assim como na
GGE biplot, pois é um modelo baseado no IPC1 versus
rendimento de grãos.

O modelo AMMI possui maior acurácia na
visualização do padrão em experimentos, quando
comparado ao GGE biplot (GAUCH, 2006). Entretanto,
o modelo GGE é mais vantajoso em relação ao modelo
AMMI1 (IPC1 x rendimento), pois é capaz de explicar
uma maior porcentagem da GE em relação ao gráfico
AMMI1 (YAN et al., 2007). Nesse sentido, enquanto a
análise GGE captou 77,3% do padrão, o modelo AMMI1
captou 64.6%, segundo SAMONTE et al. (2005) e
GAUCH et al. (2008). O modelo AMMI2, normalmente,
apresenta maior porcentagem de explicação do padrão,
quando comparado ao GGE biplot, sendo indicado
como o melhor modelo da análise AMMI (GAUCH et
al., 2008; BALLESTRE et al., 2009). Entretanto, nem
sempre a maior captação de porcentagem de explicação
representa maior precisão na seleção de genótipos
superiores, isso porque pode haver ruídos na
porcentagem de explicação.

O modelo AMMI1 é menos adequado em
relação ao GGE para a definição de mega-ambientes,
pois, no modelo AMMI1, os ambientes são
apresentados apenas na abscissa e os genótipos não
são apresentados por pontos, mas por linhas retas
(YAN et al., 2007). GAUCH et al. (2008) contestaram tal
comparação afirmando que o modelo AMMI1 possui
geometria mais simples e informativa e que capta menos
ruídos do que o GGE. Além disso, Yan et al. (2011)
relataram que, normalmente, o modelo GGE biplot é
capaz de reter maior explicação da G+GE. Contudo,
estudos recentes demonstram que ambas as
metodologias, quando utilizadas adequadamente, são
eficientes na definição de mega-ambientes
(CAMARGO-BUITRAGO et al., 2011; YAN, 2011).
Comparando as metodologias AMMI1 e GGE Biplot na
formação de mega-ambientes, CAMARGO-BUITRAGO
et al. (2011) relataram 95,2% de coincidência nos
resultados entre as metodologias.

GAUCH (2006) critica o modelo GGE biplot,
pois esse não separa o efeito do genótipo (G) da
interação genótipo ambiente (GE), tal como a análise
AMMI. Entretanto, YAN et al. (2007) discordam, pois
melhoristas e fitotecnistas têm interesse em selecionar
plantas com base no G e na GE, simultaneamente.
Assim, o efeito principal do ambiente não tem
importância quando se realizam testes de cultivares,
pois este efeito é irrelevante na identificação de
genótipos superiores (YAN et al., 2003). Segundo estes
autores, embora o desempenho da cultivar seja o efeito
combinado do genótipo, ambiente e da
GE, apenas G e GE são relevantes  e devem  ser
considerados simultaneamente na avaliação da
adaptabilidade e estabilidade de genótipos.

A única diferença entre as metodologias
GGE e AMMI é que a primeira analisa diretamente o
efeito de G+GE, enquanto que a AMMI separa G da GE
e depois os juntam para formar o gráfico (YAN et al.,
2008). Esses autores alegam que essa separação não é
capaz de conferir superioridade à análise AMMI. Nesse
contexto, YAN et al. (2007) argumentam que a separação
de G da GE pode acarretar em equívocos na seleção de
genótipos, pois a GE é apenas um dos componentes
da adaptação específica. Portanto, um genótipo pode
interagir negativamente com determinado ambiente,
mas, ainda assim, apresentar alto rendimento nessa
condição ambiental.

Nesse sentido, estudos indicam que a
análise GGE biplot é de fácil compreensão e pode
contribuir efetivamente na identificação de mega-
ambientes (YAN & RAJCAN, 2002), seleção de
cultivares de adaptabilidade ampla ou específica
(DEHGHANI et al., 2006; KANG et al., 2006). Além
disso, tem sido eficaz para identificar genótipos
superiores e estáveis, principalmente, quando testados
em grande número de ambientes (ALWALA et al., 2010).

Assim, o modelo GGE biplot é mais indicado
para a identificação de mega-ambientes, seleção de
ambientes representativos e discriminativos e
indicação de cultivares mais adaptadas e estáveis a
ambientes específicos (YAN et al., 2007; GAUCH et al.,
2008; ASFAW et al., 2009; YAN, 2010). Por outro lado,
a análise AMMI pode ser utilizada com eficiência na
identificação de condições ambientais superiores para
a exploração agrícola (seleção de locais de cultivo) e
genótipos de superior desempenho médio (GAUCH et
al.; 2008; YAN, 2010).

CONCLUSÃO

A utilização conjunta das metodologias
AMMI e GGE Biplot torna mais eficaz a exploração da
interação genótipo versus ambiente, com subsídios à
seleção de genótipos e ambientes superiores.

O modelo AMMI1 pode ser utilizado com
segurança quando se deseja selecionar, principalmente,
os melhores locais de cultivo e genótipos de superior
desempenho médio.

O modelo GGE explora com mais eficácia a
interação genótipo e ambiente, possibilitando maior
acurácia à identificação de mega-ambientes e a seleção
de genótipos estáveis e adaptados a ambientes
específicos e a mega-ambientes.

O maior mérito da metodologia GGE biplot é
quando um grande número de genótipos é testado em
diversas condições ambientais e quando o padrão da
interação genótipo e ambiente é de maior complexidade.
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