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RESUMO -  Os  métodos  que  relacionam as  respostas  individuais  de  genótipos  com o  índice  de  
ambiente  por  meio  de  equações  de  regressão  lineares  simples  não  são  capazes  de  identificar  o  
genótipo  desejável,  ou seja,  o  genótipo  responsivo  a  ambientes  favoráveis  ou  melhorados  e  que  
mantenha produtividade razoável em ambientes adversos.  O método de regressão linear segmentada 
proporciona maior flexibilidade para a caracterização dos distintos comportamentos das respostas dos 
genótipos à variação do ambiente. Entretanto, um aspecto crítico desse método é a fixação arbitrária  
do índice de ambiente zero como ponto comum de alteração das taxas de respostas dos genótipos.  
Este artigo apresenta uma generalização do método de regressão linear segmentada que considera o 
ponto de mudança da taxa de resposta como um parâmetro de adaptabilidade adicional. A aplicação 
do método é ilustrada por meio de um exemplo.

Termos  para  indexação:  interação  genótipo  x  ambiente,  adaptabilidade  ao  ambiente,  estabilidade  
fenotípica, modelo linear segmentado, modelo segmentado não-linear.

ANALYSIS OF ADAPTATION THROUGH SEGMENTED REGRESSION WITH ESTIMATION OF THE JOIN 
POINT

ABSTRACT - The methods which relate the individual responses of genotypes to the environment  
index through simple linear regression equations are not able of identifying the desirable genotype,  
that  is,  the  genotype  which  is  responsive  to  favorable  or  improved  environments  and  maintain 
reasonable  productivity in  adverse environments.  The segmented  linear  regression method allows  
more flexibility for the characterization of the distinct behaviors of the genotype responses to the 
variation of the environment.  However,  the arbitrary choice of the null environment  index as the 
change-point of the response rate of the genotypes is a critical aspect of this method.  This paper  
presents a generalization of the segmented linear regression method which considers the change-point  
as an additional  parameter  of  adaptation.  The application of  the method is  illustrated through an 
example.

Index terms: genotype x environment interaction, environment adaptation, phenotypic stability, linear  
segmented model, nonlinear segmented model.
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INTRODUÇÃO

O método de Finlay & Wilkinson (1963) e seus desenvolvimentos ulteriores (Eberhart  & Russell,  
1966;  Perkins  &  Jinks,  1968a,  1968b;  Freeman  & Perkins,  1971;  Shukla,  1972)  têm sido  os  mais 
utilizados  em  estudos  de  estabilidade  fenotípica  e  adaptabilidade  ao  ambiente,  em  pesquisas  de 
melhoramento genético de plantas cultivadas. Este método relaciona as respostas dos genótipos com a 
produtividade do ambiente, expressa pelo índice de ambiente, por meio de uma equação de regressão  
linear simples.  Dessa forma,  ele não é capaz de identificar  o genótipo desejável,  ou seja,  o genótipo 
responsivo a ambientes favoráveis ou melhorados e que mantenha produtividade razoável em ambientes 
adversos (Verma et al., 1978; Silva, 1995a).

Silva  (1995a,  1995b)  expõe  os  fundamentos  e  a  aplicação  de  um  método  de  regressão  linear 
segmentada, e o aborda como uma extensão do método de regressão linear simples para proporcionar 
maior flexibilidade para a caracterização dos distintos comportamentos das respostas dos genótipos à  
variação  do ambiente.  A resposta do genótipo na gama de ambientes  é  representada  por um gráfico 
composto de dois segmentos de reta, conectados no ponto correspondente ao índice de ambiente nulo. 

Um aspecto crítico deste método é a escolha arbitrária do índice de ambiente zero para o ponto de  
alteração  da  taxa  de  resposta  linear  do  genótipo  ao  incremento  do  índice  de ambiente.  Em geral,  a 
alteração da taxa de variação pode ser uma característica específica do genótipo, variável com o genótipo.



A  utilização  das  respostas  médias  dos  próprios  genótipos  no  experimento  para  exprimir  a 
produtividade do ambiente tem conseqüências para as formas das respostas dos genótipos. Ela implica 
que a resposta média para cada ambiente, global para todos os genótipos, situa-se exatamente sobre uma 
reta  de declividade  igual  a  um. Se cada  genótipo  mantém um mesmo padrão  de  comportamento  de  
resposta  no  intervalo  do  índice  de  ambiente,  essa  propriedade  induz  a  linearidade  das  respostas 
individuais dos genótipos. Por outro lado, ela também implica que, se a resposta de um genótipo afasta-se  
para um lado dessa reta, as respostas dos demais genótipos desviam-se para o lado oposto, de modo que a 
soma dos desvios mantém-se nula. Esses desvios decorrem do erro experimental, mas também podem 
resultar de variações sistemáticas dos padrões de comportamento relativo das respostas dos genótipos,  
como alterações das taxas de resposta lineares no intervalo do índice de ambiente.

Alterações das  taxas de resposta podem ocorrer,  por  exemplo, nas situações  em que um genótipo 
atinge produtividade máxima no intervalo do índice de ambiente, ou é consideravelmente mais sensível a 
características do ambiente limitantes para a produção, tais como incidência de doenças e escassez ou 
excesso de água.

Em geral, uma apropriada representação da relação entre as respostas individuais dos genótipos e o 
índice de ambiente pode demandar uma função polinomial, ou uma função segmentada constituída de  
segmentos lineares.

Em muitas situações, uma aproximação razoável tem sido lograda por uma função linear simples. É de 
esperar que a adoção de uma função polinomial quadrática ou uma função segmentada de dois segmentos  
lineares estenda a aplicabilidade de modelos de regressão baseados no índice de ambiente. Essa última 
forma funcional é muito conveniente,  já que seus parâmetros  exprimem importantes propriedades do 
comportamento das respostas dos genótipos referentes à adaptabilidade ao ambiente.

Este artigo apresenta uma generalização do modelo de regressão linear segmentada (Silva, 1995a) que 
considera o ponto de mudança da taxa de resposta como um parâmetro de adaptabilidade adicional. O 
modelo torna-se não-linear. Expõem-se os procedimentos para o estudo da adaptabilidade relativa dos 
genótipos baseado nesse modelo e se estabelecem as condições para sua adequabilidade A utilização 
desse  novo modelo  é  ilustrada  pela  sua  aplicação  no  estudo  da  adaptabilidade  de  cultivares  de  um 
experimento com arroz de sequeiro.

MÉTODO

Modelo estatístico

Postula-se que a resposta média observada do i-ésimo genótipo no j-ésimo ambiente é expressa pela 
seguinte equação:
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i=1,2,...,C, j=1,2,...,A, onde xj é o índice de ambiente, ou seja, o desvio entre a média do ambiente j e a 
média geral: xj = y yj. ..− ; x0i é o ponto de alteração da taxa de resposta linear esperada do genótipo i;  
b01i, b11i, b02i e b12i são constantes desconhecidas;  e eij=  εij  +dij,  sendo  εij o desvio entre as respostas 
observada  e  esperada  do i-ésimo genótipo no ambiente  j,  e  dij,  o  desvio entre  o efeito  da  interação 
genótipo x ambiente e o componente sistemático postulado para a relação dessa interação com o índice de 
ambiente.  O  componente  eij é  suposto  aleatório,  e  supõe-se  satisfazer  as  propriedades  usuais  do 
componente do erro, ou seja, homogeneidade de variância, ausência de correlação e normalidade.

A correspondente equação para valores esperados, relativa a cada genótipo, é:

E( )
,
,Y

b b x x x
b b x x xi

i i i

i i i
=

+ ≤
+ >





01 11 0

02 12 0

i = 1,2,...C. No desenvolvimento que segue, o índice i será omitido, para simplificação das expressões, 
subentendendo-se  sua  presença  nos  símbolos  dos  parâmetros  e  da  variável  resposta,  sempre  que  se 
referirem a um genótipo particular.

No ponto x = x0 de alteração da taxa de resposta, tem-se:

b01 + b11x0 = b02 + b12x0 ,

donde:



b02 = b01 + (b11-b12) x0
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Substituindo  essa  expressão  de  b02 em  função  dos  demais  parâmetros  na  equação  do  modelo 
estatístico, obtém-se:
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que pode ser expressa na forma de uma única equação:
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Segundo esse modelo segmentado, a adaptabilidade de um genótipo é caracterizada pelos seguintes 
parâmetros: ponto de alteração da taxa de resposta linear, x0; taxas de resposta à esquerda e à direita de 

x0, b11 e b12, respectivamente; e rendimento médio,
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onde Ae e  Ad são os  números de índices  de ambiente no experimento à esquerda  e à  direita  de x0, 
respectivamente.

A variância do desvio da regressão (σ di

2
, i=1,2,...,C) é um parâmetro que deve ser considerado com 

cautela na avaliação da adaptabilidade. Desvios de regressão significativos podem ser indicação de que o 
modelo postulado não é completamente apropriado para a caracterização da estabilidade fenotípica e 
adaptabilidade. As origens de desvios elevados devem ser investigadas pela inspeção das características 
ambientais e das demais condições e ocorrências durante a condução do experimento (Silva, 1995a).

Essa equação, com parâmetros b01, b11, b12 e x0 (ou b01, b11, b02 e b12), é não-linear. Sua representação 
geométrica é o gráfico constituído de dois segmentos de reta com junção no ponto x0. Os significados 
geométricos dos parâmetros b01, b11, b02, b12 e x0 são indicados na Fig. 1.

FIG. 1. Gráfico da equação do modelo segmentado com junção no ponto x0.

A  comparação  da  adaptabilidade  de  genótipos  baseada  na  consideração  simultânea  de  quatro 
parâmetros, pode tornar-se complexa. Entretanto, é de esperar que, muito freqüentemente, os genótipos 
apresentarão poucos padrões distintos de comportamento de resposta. Na situação mais simples em que as 
taxas de resposta dos genótipos permanecem constantes, o modelo de regressão segmentada reduz-se ao 
modelo de regressão linear simples.



Por outro lado, podem ser derivadas conclusões a partir  da fixação de um ou mais desses quatro  
parâmetros. Assim, por exemplo, como no modelo de regressão linear segmentada com junção na origem 
(Silva, 1995a), entre genótipos com alterações de taxa de resposta no mesmo índice de ambiente x0, em 
geral, é desejável o genótipo com rendimento elevado e com taxas de resposta baixa à esquerda de x0 e 
elevada à direita. Entre genótipos de mesmo rendimento médio e mesmas taxas de resposta à esquerda de  
x0 e à direita de x0 com esta taxa maior do que aquela, aqueles com valores maiores de x0 oferecem 
menores  riscos  sob  condições  adversas  de  ambiente,  mas  são  menos  produtivos  sob  condições  de 
ambiente favoráveis; os que têm valores menos elevados de x0 implicam maiores riscos, mas são mais 
produtivos sob condições favoráveis de ambiente.

Estimação dos parâmetros

A  equação  desse  modelo  segmentado  não  satisfaz  as  condições  de  regularidade  requeridas  pelos 
métodos de  inferência  para  modelos  não-lineares  (Gallant,  1974,  1975).  As propriedades  assintóticas 
desses métodos  (Gauss-Newton, Marquardt e gradiente máximo) requerem que a função de resposta e 
suas derivadas parciais de primeira ordem sejam contínuas nas variáveis preditoras e nos parâmetros. A 
continuidade das derivadas parciais não é satisfeita pela equação de regressão segmentada. Conseqüentes 
dificuldades computacionais decorrem, principalmente com relação à convergência do processo iterativo. 
Essas dificuldades foram observadas na verificação do comportamento desses métodos quando aplicados 
ao modelo de regressão segmentada com estimação da junção dos segmentos.

Observa-se, entretanto, que essa equação é não-linear apenas no parâmetro x0. A fixação de um valor 
para esse parâmetro torna o modelo linear  nos demais parâmetros  b01,  b11,  b12.  De fato,  efetuando a 
translação z = x-x0, obtém-se:
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Com a reparametrização: b0 = b01 + b11 x0, b1 = b11, b2 = b12 - b11, resulta:

E(Y) = b0 + b1z + b2 z I(z) ,
ou seja:
E(Y) = b0 + b1x1 + b2x2 ,

onde: x1=z, e x2=0 se z≤0, x2 =z se z>0, que é a equação do modelo de regressão linear múltipla com duas 
variáveis  preditoras  x1 e  x2,  análoga  à equação  do modelo linear  segmentado com junção na origem 
(Silva, 1995a).

Um procedimento para a estimação dos parâmetros pelo método de quadrados mínimos para modelos 
lineares é indicado a seguir.

Os estimadores de quadrados mínimos dos parâmetros b01, b11, b02, b12 e x0 relativos a cada genótipo 
são os valores dessas constantes do modelo segmentado que tornam mínima a soma dos quadrados dos 
resíduos desse modelo para o genótipo particular. Assim, a estimação desses parâmetros, referente a cada 
genótipo,  pode  ser  obtida  pela  busca  do  ponto  x0 a  que  corresponde  a  menor  das  SQ Resíduo dos 
ajustamentos dos modelos lineares segmentados que resultam da fixação do ponto de junção x0 em cada 
um dos pontos do intervalo entre o menor e o maior dos índices de ambiente no experimento.

Esse processo pode ser executado mediante a seguinte estratégia:
1) Efetua-se o ajustamento da equação de regressão linear separadamente para cada genótipo, com x0 

fixado em cada um dos índices de ambiente determinados pelo experimento, excetuados o primeiro e o 
último. Identificam-se os índices de ambiente a que correspondem as menores SQ Resíduo. Seleciona-se 
o subintervalo ou os subintervalos desses índices de ambiente, conforme esses índices sejam contíguos ou 
não.

Como os parâmetros b01, b11, b02, b12 e x0 têm interpretação geométrica, esses ajustamentos podem ser 
reduzidos, pela inspeção do correspondente diagrama de dispersão das médias, na medida em que esta 
representação gráfica indique com clareza um subintervalo para o ponto de alteração da taxa de resposta 
linear. Nesse caso, pode-se limitar a busca do ponto x0 a este subintervalo.

2) Subdivide-se o subintervalo, ou o conjunto de subintervalos, selecionado no passo anterior em um 
novo  subconjunto  conveniente  de  subintervalos.  Procede-se,  então,  ao  ajustamento  do  modelo  de 
regressão linear segmentada com x0 fixado em cada uma das fronteiras desses subintervalos. Identifica-se 
o subintervalo, ou conjunto de subintervalos, a que correspondem as menores SQ Resíduo.



3) Repete-se o mesmo processo do passo anterior para a identificação de um ou mais subintervalos 
internos do subintervalo ou dos subintervalos selecionados naquele passo a que correspondem as menores 
SQ Resíduo.

4) Esse processo de busca é interrompido quando o subintervalo selecionado degenera em um ponto 
para a precisão dos índices de ambiente adotada, ou as SQ Resíduo determinadas tornam-se iguais para a 
precisão numérica desejada para a SQ Resíduo. Esse ponto é a estimativa do ponto de  junção x0. As 
estimativas dos demais parâmetros b01, b11, b02, b12 são:
   b b b x01 0 1 0= − , 

 b b11 1= , 
  (   ) b b b b x02 0 2 1 0= + − , 

  b b b12 1 2= + ,
onde  b0,  b1  e  b2  são as estimativas dos parâmetros b0, b1, e b2 do modelo linear segmentado com a 
fixação do ponto de junção em , determinadas nesse último passo do processo iterativo.

Esse  processo,  aparentemente  tedioso,  torna-se  exeqüível  com  uso  de  um  “pacote”  para  análise 
estatística que disponha de procedimento para análise do modelo linear geral, como o PROC GLM do 
“Statistical Analysis System” (SAS Institute, 1989).

Testes de hipóteses

O modelo de regressão segmentada com estimação do ponto de junção propicia testes de diversas 
hipóteses de interesse referentes aos parâmetros b01, b11, b02, b12 e x0 que caracterizam a adaptabilidade 
relativa dos genótipos. Algumas dessas hipóteses são correspondentes e análogas às hipóteses relativas 
aos parâmetros de adaptabilidade do modelo linear segmentado com junção na origem, descritas por Silva 
(1995a). Uma hipótese adicional importante diz respeito à homogeneidade da junção dos segmentos para 
os genótipos. Essas hipóteses e os correspondentes procedimentos para teste são indicados a seguir.

Hipóteses 1
O  primeiro  conjunto  de  hipóteses  de  interesse  diz  respeito  à  decisão  entre  as  duas  seguintes 

especificações alternativas de equação para o modelo estatístico, para cada genótipo:
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Os testes dessas hipóteses são importantes para a decisão referente à adoção do modelo de regressão  
segmentada em preferência ao modelo de regressão linear simples. Se a hipótese de nulidade H 0i é aceita 
para  um  genótipo,  a  relação  entre  o  rendimento  do  genótipo  e  o  índice  de  ambiente  pode  ser 
adequadamente representada por um modelo de regressão linear simples; caso contrário, ou seja, se a  
decisão é favorável à hipótese HAi, o modelo de regressão segmentada revela-se o mais adequado. Se a 
hipótese de nulidade H0i é aceita para todos os genótipos, procede-se à aplicação do método de regressão 
linear simples.

Como salientado anteriormente, os métodos usuais de inferência para modelos não-lineares não são 
aplicáveis  ao  modelo  de  regressão  segmentada  com estimação  da  junção.  Gallant  (1977)  sugere  um 
procedimento para teste de hipótese com modelos não-lineares aplicável à presente situação. Entretanto, 
dado  que  sob  cada  uma  das  hipóteses  de  nulidade  o  correspondente  modelo  é  linear  e  que  sob  as  
correspondentes hipóteses alternativas os modelos podem ser ajustados pelo procedimento de regressão 
linear descrito anteriormente, torna-se mais conveniente efetuar os testes das hipóteses em consideração  
pelas seguintes estatísticas:
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i=1, 2,...,C, onde SQ Resíduo(H0i) e SQ Resíduo(HAi) são as somas de quadrados dos resíduos do modelo 
para o i-ésimo genótipo sob as hipóteses de nulidade e alternativa, respectivamente com ν1i e ν2i graus de 
liberdade.

Hipóteses 2 e 3
Hipóteses referentes à adequabilidade do modelo de regressão segmentada com estimação da junção 

(que inclui o modelo de regressão linear simples como um caso particular) e à preferência desse modelo 
relativamente ao modelo de regressão linear simples, globalmente para todos os genótipos.

Essas hipóteses podem ser testadas por procedimentos análogos aos indicados para as correspondentes 
hipóteses 1 e 2 do modelo linear segmentado com junção no ponto correspondente ao índice de ambiente 
zero (Silva, 1995a), com o auxílio da Tabela 1. Nessa Tabela, a SQ Resíduo R(X0,X1,X2) é a soma das 
somas dos quadrados dos resíduos dos ajustamentos do modelo segmentado separadamente para cada 
genótipo. O correspondente número de graus de liberdade é (C-1)(A-4), em vez de C(A-4), para levar em 



conta a dependência linear dos resíduos implicada pelo ajuste perfeito da equação do modelo para as 
médias globais dos A ambientes.

TABELA 1. Decomposição da interação genótipo x ambiente para os teste das hipóteses 2 e 3.
Fonte de variação Graus de 

liberdade
Soma de quadrados

Genótipo x ambiente (C-1)(A-1)

Heter.R(X0,X1,X2) 3(C-1) SQ Gen. x amb. - SQ Resíduo R(X0,X1,X2)
Heter.R(X1) C-1 SQ Gen. x amb.- SQ Resíduo R(X1)
Heter.R(X0,X2|X1) 2(C-1) SQ Heter.R(X0,X1,X2) - SQ Heter.R(X1)
Resíduo combinado (C-1)(A-4) SQ Resíduo R(X0,X1,X2)

Observe-se que a não-significância da Heter.R(X0,X2|X1) não implica, necessariamente, que o modelo 
de regressão segmentada não seja melhor que o modelo de regressão linear  simples para todos os C 
genótipos.  Por  outro lado,  a  significância  da Heter.R(X0,X1|X2)  não implica,  necessariamente,  que o 
modelo de regressão segmentada seja mais apropriado para todos os genótipos. Nessas circunstâncias, a 
escolha entre esses modelos para uma situação particular depende de julgamento do pesquisador. Um 
meio termo é decidir com base nos testes das hipóteses 1, separadamente para cada genótipo.

Observe-se, ademais, que esse procedimento para os testes das hipóteses 2 e 3 requer a combinação 
dos quadrados médios dos resíduos das regressões individuais para os C genótipos. Essa combinação é 
válida somente se a variância dos resíduos da regressão  é homogênea  para  todos os genótipos.  Essa 
homogeneidade de variância pode ser testada por meio de teste apropriado, como os testes de Bartlett, de  
Hartley, de Cochran ou de Burr-Foster (Kirk, 1968; Anderson & McLean, 1974).

Se a homogeneidade da variância dos resíduos é rejeitada, podem ser de interesse e válidos testes de 
hipóteses análogas às hipóteses 2 e 3 para subconjuntos de genótipos.

Hipótese 4
Homogeneidade das junções dos segmentos para os C genótipos, ou seja:
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≠


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

O  teste  desta  hipótese  indica  se  deve  ser  tomado  um ponto  de  junção  comum para  todos  os  C 
genótipos, ou pontos de junção diferenciados para os genótipos. Nesse segundo caso, podem não fazer 
sentido hipóteses  semelhantes  às  consideradas por Silva (1995a),  referentes  às  taxas  de variação  dos 
genótipos nos dois subconjuntos de índices de ambientes demarcados  por x0.

Esta hipótese refere-se ao modelo de regressão segmentada conjunto para os C genótipos, que, com a 
fixação da junção x0, pode ser posto sob a forma do modelo de regressão linear múltipla:

E(Yi) = b0i + b1ix1 + b2ix2 , i=1,2,...,C,

onde: x1=z, e x2=0 se z ≤ 0, x2 = z se z > 0 (z=x-x0).
Esta  hipótese  pode  ser  testada  por  uma  estatística  F  semelhante  às  indicadas  para  os  testes  das  

hipóteses 1. A SQ Resíduo(HA) é a SQ Resíduo Combinado, ou seja, a soma das somas dos quadrados 
dos  resíduos  dos  ajustamentos  dos  modelos  segmentados  individuais  para  os  C  genótipos.  A  SQ 
Resíduo(H0) é a soma dos quadrados dos resíduos do ajustamento do modelo de regressão segmentada 
conjunto para os C genótipos sob a condição x0i=x0.

A determinação  da SQ Resíduo (H0)  requer  a  busca do ponto x0 a  que corresponde a menor SQ 
Resíduo dos ajustamentos dos modelos lineares conjuntos para os C genótipos que resultam da fixação do 
ponto de junção x0 em cada um dos pontos do intervalo entre o menor e o maior dos índices de ambiente  
no experimento. Essa busca pode ser procedida pelo mesmo processo descrito para o ajustamento do 
modelo segmentado separadamente para cada genótipo.

Como  observado  anteriormente,  a  combinação  de  quadrados  médios  de  resíduos  requer 
homogeneidade  da  correspondente  variância  estimada.  Nessas  circunstâncias,  esse  procedimento  para 
teste da hipótese 4 requer a homogeneidade da variância dos resíduos das regressões individuais para os C 
genótipos.

Se os testes das hipóteses 1 conduzem à rejeição das correspondentes hipóteses de nulidade para todos 
os C genótipos e o teste da hipótese 4 à aceitação de ponto de junção comum para todos os genótipos,  
testes de hipóteses referentes às taxas de resposta nos subespaços de ambiente à esquerda e à direita do 



ponto de junção comum  podem ser efetuados por procedimentos análogos aos descritos para a análise da 
adaptabilidade pela regressão linear segmentada com junção no índice de ambiente zero (Silva, 1995a). 
Se as hipóteses de nulidade do conjunto de hipóteses 1 não são rejeitadas para todos os genótipos, aquelas  
hipóteses podem ser testadas para um subconjunto dos genótipos para os quais a hipótese de nulidade foi 
rejeitada.

Para a aplicação desses procedimentos, o modelo deve ser apropriadamente redefinido com a fixação 
da junção dos segmentos no ponto estimado   comum para os C genótipos, pela translação z = x-, e, então, 
reparametrizado para a forma:

E(Y)= b0 + b1x1 + b2x2 ,

onde: x1 = z; x2 = 0 se z≤0, x2 = z se z>0; b0 = b01+b11; b1 = b11; e b2 = b12-b11.
Observe-se que para esses testes de hipóteses os números de graus de liberdade de resíduos indicados  

por Silva (1995a) devem ser subtraídos de uma unidade, para levar em conta a estimação do ponto de 
junção.

Para certos propósitos de estudo de adaptabilidade, pode ser mais conveniente um procedimento para a 
classificação dos genótipos em grupos homogêneos quanto ao padrão de adaptabilidade ao ambiente. O 
método  de  agrupamento  sugerido  por  Silva  (1995c)  pode  ser  adaptado  para  o  modelo  de  regressão 
segmentada com estimação da junção.

APLICAÇÃO DO MÉTODO

Para  ilustração  da  aplicação  do  método  de  regressão  segmentada  com  estimação  da  junção  dos 
segmentos, considere-se os dados de um experimento do programa de melhoramento de arroz de sequeiro 
do  Instituto  Agronômico  utilizados  por  Silva  (1995b,  1995c).  Os  dados  procedem  de  três  anos  do 
experimento em 9 locais do Estado de São Paulo, compreendendo 21 ambientes.

As  estimativas  dos  parâmetros  do  modelo  segmentado  com  estimação  do  ponto  de  junção  são 
apresentadas na Tabela 2. Observe-se que as estimativas das taxas de resposta à esquerda e à direita dos 
pontos de junção estimados diferem das correspondentes estimativas obtidas pelo ajustamento do modelo 
linear segmentado com junção no índice de ambiente nulo (Silva,  1995b).  Entretanto,  sua apreciação 
revela a nítida caracterização dos mesmos dois grupos de genótipos determinados por este modelo. Os 
gráficos das linhas segmentadas ajustadas para cada uma das 8 cultivares são apresentados na Fig. 2. As 
Figs. 3 e 4 mostram os gráficos dessas linhas, juntamente com os correspondentes diagramas das médias  
ambientais, para uma cultivar de cada um dos dois distintos grupos de cultivares: Pratão Precoce e IAC 
5032.

TABELA 2. Estimativas dos parâmetros do modelo de regressão segmentada com estimação da junção dos  
segmentos, para cada uma das 8 cultivares.

Cultivar b01
b11

b02
b12

x0 sd
2

1 1.709 0,105    472 2,040    639 237.904
2 1.753 0,243   -829 2,747 1.031 263.424
3 1.943 0,199    819 1,957    639 394.063
4 2.118 1,418 3.134 0,240    863   83.685
5 2.075 1,475 2.952 0,324    762   79.066
6 2.124 1,545 2.852 0,405    639 104.537
7 2.144 1,572 2.938 0,328    639 115.126
8 2.426 1,579 2.924 0,371    412 140.517



FIG. 2. Representação gráfica da equação do modelo segmentado com estimação da junção para cada uma 
das oito cultivares.

FIG. 3. Representação gráfica da equação do modelo segmentado com estimação da junção, e das médias  
ambientais observadas, para a cultivar Pratão Precoce.



FIG. 4. Representação gráfica da equação do modelo segmentado com estimação da junção, e das médias  
ambientais observadas, para a cultivar IAC 5032.

Os resultados dos testes das hipóteses referentes à conveniência da adoção do modelo segmentado com 
estimação  da  junção  dos segmentos  relativamente  ao  modelo  de  regressão  linear  simples,  para  cada 
cultivar (conjunto de hipóteses 1), estão na Tabela 3. Esses resultados revelam a superioridade do modelo 
de regressão segmentada para todas as 8 cultivares.

A Tabela 4 mostra as estimativas dos desvios das regressões do modelo linear simples de Finlay & 
Wilkinson (1963), do modelo polinomial quadrático e do modelo linear segmentado (Silva, 1995a), para 
cada uma das 8 cultivares. Esses resultados e os da Tabela 2 indicam que, no presente exemplo, o modelo 
de  regressão  segmentada  com  estimação  da  junção  dos  segmentos  ajustou-se  aos  dados 
consideravelmente melhor que o modelo de regressão linear simples e, também, melhor que o modelo de 
regressão quadrático e o modelo de regressão linear segmentada com junção na origem. Entretanto, a  
Tabela 3 mostra que os resíduos desses ajustamentos continuam altamente significativos.

TABELA 3. Teste da hipótese referente à especificação do modelo para a análise da adaptabilidade: 
H0: E(Yi) = b01i + b11ix, HA: E(Yi) = b01i + b11ix + (b12i-b11i) (x-x0) I(x-x0), I(x-x0) = 0 se x≤x0, I(x-x0) 
=1 se x>x 0, e testes de significância dos desvios das regressões linear simples e segmentada com 
estimação da junção, para cada cultivar.

Fonte de variação GL SQ QM Prob.>F

Pratão Precoce
Resíduo(H0) 19 11.778.977 619.946 < 0,0001
Resíduo(HA) 17 4.434.772 260.869 < 0,0001

Hipótese(H0) 2 7.344.205  3.672.102 < 0,0001

Batatais
Resíduo(H0) 19 13.171.976 693.262 < 0,0001
Resíduo(HA) 17 4.868.617 286.389 < 0,0001

Hipótese(H0) 2 8.303.359  4.151.680 < 0,0001

IAC 25
Resíduo(H0) 19 13.155.021 692.370 < 0,0001
Resíduo(HA) 17 7.089.468 417.028 < 0,0001



Hipótese(H0) 2 6.065.553  3.032.776 0,0052

IAC 5032
Resíduo(H0) 19 3.979.297 209.437 < 0,0001
Resíduo(HA) 17 1.813.055 106.650 < 0,0001

Hipótese(H0) 2 2.166.242  1.083.121 0,0013

IAC 1246
Resíduo(H0) 19 4.026.163 211.903 < 0,0001
Resíduo(HA) 17 1.734.522 102.031 < 0,0001

Hipótese(H0) 2 2.291.641  1.145.820 0,0008

IAC 5544
Resíduo(H0) 19 4.717.277 248.278 < 0,0001
Resíduo(HA) 17 2.167.541 127.502 < 0,0001

Hipótese(H0) 2 2.549.736  1.274.868 0,0013

IAC 1131
Resíduo(H0) 19 5.379.530 283.133 < 0,0001
Resíduo(HA) 17 2.347.542 138.091 < 0,0001

Hipótese(H0) 2 3.031.988  1.515.994 0,0009

IAC 47
Resíduo(H0) 19 5.664.576 298.136 < 0,0001
Resíduo(HA) 17 2.779.194 163.482 < 0,0001

Hipótese(H0) 2 2.885.382  1.442.691 0,0024

  Erro combinado (882) 557 22.965

TABELA 4. Estimativas das variâncias dos desvios da regressão referentes aos ajustamentos dos modelos: (1) 
linear simples  (Finlay & Wilkinson,  1963),  (2)  polinomial  quadrático  e  (3)  linear segmentado 
(Silva, 1995a).

Cultivar Modelo

(1) (2) (3)

Pratão precoce 596.981 273.398 329.663
Batatais 670.297 277.706 392.426
IAC 25 669.405 443.719 488.490
IAC 5032 186.472 91.858 121.677
IAC 1246 188.938 86.341 114.332
IAC 5544 225.313 116.047 140.801
IAC 1131 260.168 135.122 167.571
IAC 47 275.171 148.279 156.914

Esses resultados evidenciam que os modelos segmentados permitem mais flexibilidade que o modelo 
linear  simples  para  a  aproximação  da  relação  do  rendimento  com o  índice  de  ambiente.  O modelo 
segmentado com estimação da junção dos segmentos provê flexibilidade adicional que, de modo geral,  
deve  possibilitar  melhor  aproximação  dessa  relação  e,  portanto,  mais  apropriada  caracterização  dos 
distintos comportamentos das respostas dos genótipos à variação do ambiente.

A Tabela 5 apresenta os resultados dos testes das hipóteses globais para as 8 cultivares referentes à 
adequabilidade da família de modelos abrangida pelo modelo de regressão segmentada com estimação da 
junção (que inclui o modelo de regressão linear simples como um caso particular) e à conveniência dessa 
forma mais flexível de modelo relativamente ao modelo de regressão linear simples (hipóteses 2 e 3). Os  
resultados evidenciam a adequabilidade daquele novo modelo em sua forma completa e sua superioridade 
relativamente ao modelo de regressão linear simples, globalmente para as cultivares no experimento.

Os  resultados  do  teste  de  homogeneidade  do  ponto  de  alteração  das  taxas  de  resposta  para  as  8 
cultivares,  apresentados  na  Tabela  6,  revelam a  homogeneidade  desse  ponto,  apesar  da  considerável  
amplitude do intervalo dos pontos de junção estimados para as 8 cultivares (Tabela 2). A aceitação da 



homogeneidade pode ter decorrido do fato de que 7 dos 8 pontos de junção estimados situaram-se no  
intervalo compreendido entre dois índices de ambiente consecutivos no experimento bastante distanciados 
(ou seja, 639 e 1535). 

A Tabela 7 apresenta as estimativas dos parâmetros de adaptabilidade segundo o método de regressão  
segmentada com junção estimada comum para as 8 cultivares, x0 = 653.

Os resultados do teste de homogeneidade da taxa de resposta das cultivares à esquerda de x0 = 653 e 
do teste de homogeneidade da taxa de resposta à direita desse ponto mostram heterogeneidade de ambas 
taxas de resposta (Tabelas 8 e 9). Os resultados das comparações múltiplas das taxas de resposta das  
cultivares em cada um dos subconjuntos de índices de ambiente demarcados pelo ponto de junção  x0 
estão na Tabela 7. Esses resultados são similares aos obtidos por Silva (1995b).

TABELA 5. Decomposição da interação cultivar x ambiente segundo o modelo de regressão segmentada com 
estimação da junção dos segmentos.

Fonte de variação GL1 SQ QM Prob.>F

Cultivar x ambiente 140(90) 62.530.916

Heter.R(X1,X2,X0) 21 35.296.205 1.680.772 < 0,0001

Heter.R(X1) 7 658.098

Heter.R(X2,X0|X1) 14 34.638.107 2.474.150 < 0,0001

Resíduo combinado 119 27.234.711 228.863 < 0,0001

Erro combinado 882(557) 22.965
1 Entre parênteses, números de graus de liberdade ajustados para levar em conta a heterogeneidade do erro experimental entre ambientes (Pimentel-

Gomes, 1990).

TABELA 6. Teste  da  hipótese  de  homogeneidade  do  ponto  de  alteração  da  taxa  de  resposta  para  as  8 
cultivares: H0: x0i  = x0 (constante), HA: x0i ≠ x0i’, i=1,2,...,8, do modelo de regressão segmentada 
com estimação da junção dos segmentos.

Fonte de variação GL SQ QM Prob.>F

Hipótese H0 6 589.547 98.258 0,8581

Resíduo(HA) 119 27.234.711 228.863

Resíduo(H0) 125 27.824.258



TABELA 7. Estimativas dos parâmetros de adaptabilidade segundo o método de regressão segmentada com 
junção estimada x0  = 653, para cada uma das 8 cultivares1.

Cultivar Média
(kg/ha)

b11
b12 sd

2

P. Precoce 2.076a 0,108a 2,056a 238.291 **

Batatais 2.087a 0,183a 2,202a 287.997 **

IAC 25 2.276a 0,201a 1,970a 395.019 **

IAC 5032 1.932a 1,434b 0,383b   85.373 **

IAC 1246 1.877a 1,483b 0,396b   79.496 **

IAC 5544 1.908a 1,544b 0,396b 104.556 **

IAC 1131 1.908a 1,570b 0,318b 115.169 **

IAC 47 2.125a 1,477b 0,279b 147.099 **

TABELA 8. Teste da hipótese de igualdade das taxas de resposta dos genótipos à esquerda do ponto de junção 
estimado  x0  = 653 para as 8 cultivares do modelo de regressão segmentada com estimação da 
junção dos segmentos.

Fonte de variação GL SQ QM Prob.>F

Hipótese H0 7 25.830.297 3.690.042 <0,0001

Resíduo(HA) 125 27.824.258 222.594

Resíduo(H0) 132 53.654.555

TABELA 9. Teste da hipótese de igualdade das taxas de resposta dos genótipos à direita do ponto de junção 
estimado  x0  = 653 para as 8 cultivares do modelo de regressão segmentada com estimação da 
junção dos segmentos.

Fonte de variação GL SQ QM Prob.>F

Hipótese H0 7 24.402.158 3.486.023 <0,0001

Resíduo(HA) 125 27.824.258 222.594

Resíduo(H0) 132 52.226.416
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