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RESUMO 
 

SILVA, NATHÁLIA SALGADO. DIVERGÊNCIA GENÉTICA, 
ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE PRODUTIVA DE GENÓTIPOS DE 
SOJA SOB INFECÇÃO NATURAL POR FERRUGEM, SEM FUNGICIDA. 
2018. 133p. Dissertação (Mestrado em Agronomia Fitotecnia) – Universidade Federal 
de Uberlândia, Uberlândia.1 

 
Estudar a diversidade genética, a adaptabilidade e estabilidade de genótipos de soja é de 
extrema importância para os programas de melhoramento genético, visto que a 
identificação de parentais é prejudicada pela estreita base genética da soja brasileira, 
além disso, a recomendação de cultivares para as diversas regiões brasileiras constitui-
se em um dos principais desafios do melhoramento. Esta dissertação está subdividida 
em três capítulos, sendo que no primeiro realizou-se o referencial teórico da soja, 
importância econômica, melhoramento genético e ferrugem asiática. O segundo capítulo 
foi desenvolvido com o objetivo de avaliar a divergência genética de genótipos de soja 
sob infecção natural por ferrugem. O experimento foi realizado na Fazenda Capim 
Branco da UFU, na safra 2016/17. Utilizaram-se 14 genótipos, sendo 10 linhagens 
desenvolvidas pelo Programa de Melhoramento Genético de Soja da UFU e 4 cultivares 
(UFUS 7415, UFUS Riqueza, TMG 801 e BRSGO 7560), em delineamento de blocos 
casualizados com três repetições. Concluiu-se que existe variabilidade genética para 
todos os caracteres agronômicos avaliados, com exceção de altura de inserção da 
primeira vagem e altura de planta na floração. As linhagens UFUS 1117-01, UFUS 
1117-07, UFUS 1117-08, UFUS 1117-09, UFUS 1117-10 apresentaram resistência a 
Phakopsora pachyrhizi e foi identificado que os caracteres de altura de planta na 
maturidade, número de vagens chochas, número de dias para a maturidade e área abaixo 
da curva de progresso da doença foram os que mais contribuíram para a divergência 
genética. Algumas hibridações foram sugeridas objetivando a resistência à ferrugem 
asiática, em todos os cruzamentos a linhagem UFUS 1117-06 esteve presente. O 
terceiro capítulo refere-se ao estudo da adaptabilidade e estabilidade produtiva dos 14 
genótipos de soja cultivados nas safras 2013/14, 2014/15, 2015/16, 2016/17.  Foi 
possível concluir que a interação genótipos por ambientes é do tipo complexa para a 
produtividade de grãos. A linhagem UFUS 1117-01 foi identificada como sendo de alta 
estabilidade produtiva pelos métodos de Eberhart e Russel (1966), Wricke (1965), 
Additive Main Effects and Multiplicative Interaction (AMMI 1 e AMMI 2), e 
Centroide. O genótipo UFUS 1117-07 apresentou alta estabilidade pelos métodos 
Eberhart e Russel (1966), Wricke (1965), Lin e Binns 1988 modificado por Carneiro 
1999 e ampla adaptabilidade por Eberhart e Russel e Centroide, já UFUS 1117-09 foi 
identificado como sendo adaptável a ambientes desfavoráveis por Lin e Binns 
modificado por Carneiro, AMMI1 e Centroide, enquanto que UFUS 1117-10 
apresentou adaptabilidade a ambientes favoráveis pelos métodos AMMI1 e Centroide e 
alta estabilidade por Eberhart e Russel.  
 
Palavras-chaves: Glycine max, variabilidade genética, interação G x A, recomendação 
de cultivares. 

                                                           
1 Orientadora: Ana Paula de Oliveira Nogueira. Instituto de Genética e Bioquímica da Universidade - 
UFU 
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ABSTRACT 
 

SILVA, NATHÁLIA SALGADO. GENETIC DIVERGENCE, ADAPTABILITY 
AND PRODUCTIVE STABILITY OF SOYBEAN GENOTYPES UNDER 
NATURAL RUST INFECTION WITHOUT FUNGICIDE. 2018. 133p. Dissertation 
(Master's degree in Agronomy Plant Science) - Federal University of Uberlândia, 
Uberlândia.2 

 
Studying a genetic diversity, adaptability and stability of soybean genotypes are of 
extreme importance for breeding programs, since the identification of parents is 
impaired by the narrow genetic base of Brazilian soybean, and a recommendation of 
cultivars for the different regions is one of the main challenges for improvement. This 
dissertation is subdivided into three chapters, the first is the theoretical reference of soy, 
economic importance, genetic breeding and Asian rust. The second chapter was 
developed with the objective of evaluating the genetic divergence of soybean genotypes 
under natural rust infection. The experiment was carried out at Fazenda Capim Branco, 
UFU, in the 2016/17 harvest. A total of 14 genotypes were used, including 10 lines 
developed by the UFU Soybean Breeding Program and four cultivars (UFUS 7415, 
UFUS Riqueza, TMG 801 and BRSGO 7560) in a randomized complete block design 
with three replicates. It was concluded that there is genetic variability for all agronomic 
traits, except for the height of the first pod and plant height at flowering. The lineages 
UFUS 1117-01, UFUS 1117-07, UFUS 1117-08, UFUS 1117-09, UFUS 1117-10 
presented resistance to Phakopsora pachyrhizi and were identified in components of 
plant height at maturity, number of pods, number of days to maturity and area under 
disease progress curve they were the ones that contributed most to a genetic divergence. 
Hybridizations were suggested aiming the resistance to Asian rust, the strain UFUS 
1117-06 was present in all crosses. The third chapter refers to the study of the 
adaptability and productive stability of the 14 soybean genotypes grown in the 2013/14, 
2014/15, 2015/16, 2016/17 seasons. It was possible to conclude that the genotypes-
environments interaction is of a complex type for grain yield. UFUS 1117-01 lineage 
was identified as being of high stability produced by the methods of Eberhart and 
Russel (1966), Wricke (1965), Principal additive effects and multiplicative interaction 
(AMMI 1 and AMMI 2), and Centroid. UFUS 1117-07 genotype showed high stability 
by the methods Eberhart and Russel (1966), Wricke (1965), Lin and Binns 1988 
modified by Carneiro 1999 and wide adaptability by Eberhart and Russel and Centroid. 
UFUS 1117-09 was identified as being adaptive to unfavorable environments by Lin 
and Binns modified by Carneiro, AMMI1 and Centroid, while UFUS 1117-10 presented 
adaptability to environments favorable to AMMI1 and Centroid and high stability by 
Eberhart and Russel. 
 
 
 
Key words: Glycine max, genetic variability, G x A interaction, cultivar 
recommendation. 

 
 

                                                           
2 Advisor: Ana Paula de Oliveira Nogueira. Institute of Genetics and Biochemistry of the University - 
UFU 
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1. INTRODUÇÃO GERAL 
 
 

A soja [Glycine max (L.) Merrill] é uma commodity agrícola que faz parte do 

conjunto de atividades econômicas com maior destaque no mercado mundial, é de grande 

importância para o consumo interno e exportação, o que contribui para o agronegócio e a 

economia brasileira (CASTRO et al., 2015). Apresenta alta relevância no mercado 

internacional e é amplamente negociada entre importadores e exportadores, sua produção é 

realizada em grandes escalas e a comercialização segue um padrão mundial, com bolsas de 

valores específicas para negocia-la (MACHADO, 2010).  

A soja é composta por 17 a 22% de óleo, atingindo ao máximo 28% e de 37 a 42% 

de proteína, podendo alcançar cerca de até 52% (SEDIYAMA; OLIVEIRA; SEDIYAMA, 

2016), o que torna seu uso bastante diversificado, como produto para alimentação animal e 

humano, produção de óleos e biocombustíveis, além de ser matéria prima para produção de 

farelo (APROSOJA, 2016).  

Condições climáticas favoráveis, incentivos fiscais e o melhoramento genético 

possibilitaram o alcance de elevadas produtividades, tornando o Brasil o segundo maior 

produtor mundial de soja. Na safra 2016/17 a área plantada cresceu 2%, alcançando 

33909,4 milhões de hectares, a produção foi de 114 milhões de toneladas e a produtividade 

foi de 3362,0 kg ha-1 (CONAB, 2017). O melhoramento contribuiu para o aumento da 

produção e avanço da cultura no país, devido ao incremento da produtividade de grãos 

associado à resistência a pragas e doenças (NOGUEIRA et al., 2015) e ampliação dos 

locais de adaptação de cultivares (MATSUO et al., 2012; BORÉM; MIRANDA, 

2013;VAL et al., 2014).  

De acordo com as previsões da Companhia Nacional de Abastecimento (CONAB) 

(2017) para a safra 2017/18 ocorrerá um aumento de 2,4% da área plantada em 

comparação com a safra passada, totalizando 34,7 milhões de hectares, porém é esperada 

uma redução de 6,1% na produção, obtendo 107 milhões de toneladas.  

A soja cultivada atualmente têm ancestrais rasteiros que se desenvolveram na costa 

leste da Ásia. A evolução iniciou quando plantas oriundas de cruzamentos naturais entre 

duas espécies de soja selvagem surgiram e foram domesticadas e melhoradas por cientistas 

da antiga China. Porém, apesar de ser conhecida e explorada no Oriente há mais de cinco 

mil anos, a soja foi introduzida no Brasil somente no século XIX (SEDIYAMA; 

OLIVEIRA; SEDIYAMA, 2016). 



2 

 

Como toda cultura exótica, a soja iniciou sua expansão no Brasil com excelente 

sanidade, no entanto, em poucos anos de cultivo as doenças começaram a surgir, passando 

a representar um dos fatores limitantes no aumento e na estabilidade do rendimento de 

grãos (FIALLOS, 2011). Aproximadamente 40 doenças já foram identificadas no país 

(GRIGOLLI, 2015) causando sérios prejuízos e entre elas, a ferrugem asiática é a mais 

severa, com um potencial de dano de 10 a 90% (HARTMAN; SIKORA; RUPE, 2015). 

 No Brasil, a ferrugem tem provocado perdas significativas desde as primeiras 

epidemias severas, na safra 2001/02. A doença apresenta um custo de US$ 2 bilhões por 

safra incluindo as perdas em produção, arrecadação e o custo com o controle 

(CONSÓRCIO ANTIFERRUGEM, 2017). A cada ano a severidade da doença tem 

aumentado nas regiões de clima mais favorável, ocasionando rápido desenvolvimento da 

doença (EMBRAPA, 2014).  

Os programas de melhoramento genético da soja têm objetivos gerais e específicos 

e visam a solução das limitações reais ou potenciais das cultivares frente aos fatores 

bióticos e abióticos que interferem na produção da soja, com desenvolvimento de linhas 

puras com resistência às doenças e caracteres agronômicos de interesse e fornecimento 

dessa tecnologia pelas sementes de cultivares melhorada. Uma cultivar de soja deve ter alta 

produtividade de grãos, estabilidade de produção e ampla adaptabilidade aos mais variados 

ambientes existentes na região onde é recomendada (HAMAWAKI et al., 2010). 

Existem várias etapas no processo de melhoramento genético, entre elas a seleção 

de genitores para hibridações e obtenção de populações segregantes faz-se a mais 

importante. O uso de parentais divergentes e que possuem caracteres objetivados no 

melhoramento contribuem para desenvolvimento de populações com variabilidade genética 

superior. A identificação dessa divergência é realizada pelos estudos da divergência 

genética, a qual facilita a ampliação da base genética ao fornecer informações uteis na 

utilização dos recursos disponíveis e auxilia na escolha de genitores para constituir blocos 

de cruzamentos (BERTAN; CARVALHO; OLIVEIRA, 2007). Neste contexto, estudos de 

diversidade genética são úteis para a seleção de parentais com resistência à ferrugem. 

A capacidade de disponibilizar ao produtor cultivares que apresentam desempenho 

produtivo superior, resistência a condições elevadas de inóculo e redução das aplicações de 

defensivos agrícolas são indicativos do sucesso do melhoramento genético. Para tanto, é 

necessário que os fatores que contribuam na expressão fenotípica sejam compreendidos 

(MALOSETTI; RIBAUT; EEUWIJK, 2013), e um desses fatores é a interação genótipos 

por ambientes, pois ela dificulta a seleção de genótipos adaptáveis e estáveis (RAMALHO 
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et al., 2012). Desse modo, uma alternativa para minimizar ou aproveitar a interação é pelos 

estudos de adaptabilidade e estabilidade a fim de identificar as cultivares especificas para 

cada região (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). 

Nesse contexto, esta dissertação foi subdividida em três capítulos, sendo o primeiro 

uma revisão teórica sobre a cultura e melhoramento da soja, o segundo refere-se à análise 

de diversidade genética e desempenho agronômico de linhagens e cultivares de soja sob 

infecção natural por Phakopsora pachyrhizi e o capítulo final é a análise de adaptabilidade 

e estabilidade produtiva de linhagens desenvolvida Programa de Melhoramento Genético 

da Universidade Federal de Uberlândia.  
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2. REVISÃO DE LITERATURA 

 
 
2.1.  Origem e expansão da soja no mundo e Brasil  

 
A soja, originária da China (SEDIYAMA; TEIXEIRA; BARROS, 2009), foi 

domesticada em latitudes compreendidas entre 35o e 45o N e posteriormente teve seu 

cultivo expandido para outras partes do mundo (BONETTI, 1983). No processo de 

evolução da soja, existem evidências históricas, geográficas e arqueológicas que indicam 

que sua domesticação ocorreu no século XI a.C. (HYMOWITZ, 2004). Os indícios 

mostram que a soja cultivada, a qual nunca foi encontrada espontaneamente na natureza 

(SEDIYAMA; TEIXEIRA; REIS, 2013) foi domesticada a partir da espécie selvagem 

Glycine soja na China (BROICH; PALMER, 1980; KOLLIPARA; SINGH; HYNOWITZ, 

1997; DOEBLEY; GAUT; SMITH, 2006). Sugere-se também que Glycine max teria 

evoluído da espécie Glycine soja e que o intercruzamento de ambas originou Glycine 

gracilis. Existem hipóteses também que sugerem que Glycine max originou-se de Glycine 

gracilis que evoluiu de Glycine soja (HADLEY; HYMOWITZ, 1973) 

A soja foi levada para a Coréia, Japão e Ásia. Em 1740, da China foi introduzido 

na Europa, sendo cultivada na Inglaterra em 1790. Em 1793 foi relatada na França 

(SEDIYAMA; SILVA; BORÉM, 2015). Em 1765, o cultivo da soja foi referenciado nos 

Estados Unidos (SEDIYAMA; SILVA; BORÉM, 2015), e em 1958, iniciaram-se os 

primeiros cultivos comerciais no México, no estado de Sonora (BONETI, 1983; BARROS; 

SEDIYAMA, 2009). 

 No Brasil, a primeira referência de cultivo da soja data de 1882, na Bahia 

(SEDIYAMA; SILVA; BORÉM, 2015). Porém pelo fato das cultivares utilizadas na época 

serem provenientes dos Estados Unidos, a soja não se adaptou à região, que possui uma 

latitude em torno de 12o Sul (DALL’AGNOL, 2016). A partir de 1891, novas cultivares 

foram introduzidas em Campinas, São Paulo, em latitude em torno de 22 o 54’ Sul, onde 

apresentaram melhor adaptação.  

A partir dos anos 40, a soja foi introduzida oficialmente no Rio Grande do Sul 

(DALL’AGNOL, 2016), sendo que por volta de 1935 a produção para fins comerciais no 

estado tinha como finalidade a alimentação de suínos. Em 1930, foi inserida em Santa 

Catarina (SEDIYAMA, SILVA; BORÉM, 2015) e em 1920, em Minas Gerais. No estado 

de Goiás, seu cultivo ocorreu em 1950 e nos demais estados das regiões Centro-Oeste, 

Norte e Nordeste ocorreram por volta de 1970 (SEDIYAMA, SILVA; BORÉM, 2015).   
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A partir da década de 1960, a cultura passou a adquirir importância no Brasil, 

inicialmente na região Sul (latitude de 30 a 22 o S) onde apresentou melhor adaptação, 

devido à semelhança com as regiões tradicionais de cultivo no mundo. Posteriormente, foi 

observada expansão da área plantada dessa leguminosa da região Sul, rumo ao Cerrado 

(latitude de 20 a 5 oS) (DALL’AGNOL, 2016).  

 

2.2. Aspectos botânicos, morfológicos e genéticos da soja  

 
A soja é uma planta que pertence ao reino Plantae, divisão Magnoliophyta, classe 

Magnoliopsida, ordem Fabales, família Fabaceae (Leguminosae), subfamília Faboideae 

(Papilionoideae), gênero Glycine, espécie Glycine max (L.) Merrill (SEDIYAMA; 

TEIXEIRA; BARROS, 2009) e possui 2n=40 cromossomos (MATSUO; FERREIRA; 

SEDIYAMA, 2015). 

É uma planta anual, ereta e que apresenta variabilidade quanto às suas 

características morfológicas que são sensíveis às variações ambientais (MEOTTI et al., 

2012). As flores são perfeitas, ou seja, possuem órgãos masculinos e femininos protegidos 

dentro da corola, o que contribui para a autofecundação em uma taxa maior que 95%, 

caracterizando a soja, como autógama (BORÉM; ALMEIDA; KIIHL, 2009; 

(SEDIYAMA; OLIVEIRA; SEDIYAMA, 2016). É uma espécie cleistógama, cuja 

fecundação do óvulo ocorre antes da abertura floral, fator esse que favorece a autogamia na 

espécie (SEDIYAMA; OLIVEIRA; SEDIYAMA, 2016). 

Vários fatores influenciam a taxa de fecundação cruzada na soja, como insetos, 

principalmente as abelhas, a cultivar, local e ano de cultivo (PEREIRA et al., 2007), 

distância entre plantas e manejo de pragas (ABUD et al., 2003),  mas a taxa de fecundação 

cruzada, é em média de 2%, podendo atingir no máximo 2,5% em campo, sendo que, a 

partir dos 3 m de distância entre cultivares, é rara a ocorrência de fecundação cruzada 

(PEREIRA et al., 2012).  

 A estatura da soja varia entre 20 a 200 cm (SEDIYAMA; OLIVEIRA; 

SEDIYAMA, 2016), podendo apresentar ramificações. O ciclo (número de dias da 

emergência até a maturidade) varia de 75 a 200 dias (NOGUEIRA et al., 2013), podendo 

as cultivares mais precoces terem desenvolvimento completo em 70 dias e as tardias em 

200 dias, de acordo com as condições de cultivo (SEDIYAMA; SILVA; BORÉM, 2015). 

O sistema radicular é do tipo pivotante, sendo a raiz principal bem desenvolvida e as 

secundárias em grande número (MATSUO; FERREIRA; SEDIYAMA, 2015).  
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Após a finalização do desenvolvimento embrionário, tem-se o eixo radícula- 

hipocótilo. O hipocótilo, que é a primeira porção desenvolvida do caule (MÜLLER, 1981), 

podendo ser roxo devido à presença de pigmentos antociânicos ou verde, é responsável por 

elevar os cotilédones e epicótilo acima da superfície do solo (KNITTLE; BURRIS, 1979). 

A cor do hipocótilo sinaliza a cor da flor devido ao efeito genético de pleiotropismo do 

gene W1/w1, ou seja, na presença de hipocótilo verde, a planta terá flores brancas, 

enquanto que plantas com hipocótilo roxo terão flores de mesma cor (NOGUEIRA et al., 

2015). Os genes (W3/w3) e (W4/w4) controlam a intensidade da cor roxa 

(WOODWORTH, 1923). 

Na sequência do desenvolvimento do caule, têm se o epicótilo, e após ele, os 

internódios, possuindo normalmente folhas trifolioladas (MÜLLER, 1981). O caule na 

maioria das cultivares é ortótropo, porém ele pode sofrer influência das condições externas, 

é herbáceo, ereto (NEPOMUCENO et al., 2008) com porte variável de 0,60 cm a 1,50 cm, 

com pubescência cinza ou marrom, em diferentes tonalidades (SEDIYAMA; OLIVEIRA; 

SEDIYAMA, 2016).  

A soja é classificada em três tipos de crescimento: determinado, quando há presença 

de inflorescência terminal e seu crescimento vegetativo é paralisado após o florescimento, 

ou que se estende no máximo 10% de sua altura final; semideterminada, presença de 

inflorescência terminal, porém a altura no florescimento representa 70% da altura final 

(SEDIYAMA; TEIXEIRA; REIS, 2013; NOGUEIRA et al., 2015) ou indeterminada, 

ausência de inflorescência terminal e consequentemente contínuo desenvolvimento do 

caule (EMBRAPA, 2013).  

As folhas da soja são cotiledonares (NOGUEIRA et al., 2015), as quais são sésseis 

e responsáveis pelo fornecimento de nutrientes, ao esgotarem-se metabolicamente, 

amarelam, murcham e caem (MÜLLER, 1981; SEDIYAMA et al., 1996); unifolioladas 

(NOGUEIRA et al., 2015), as quais são o primeiro par de folhas contendo um único folíolo 

inserido opostamente no primeiro nó e acima do nó cotiledonar, apresentando folíolos 

curtos, e as trifolioladas (NEPOMUCENO et al., 2008; NOGUEIRA et al., 2015), que são 

compostas por um folíolo terminal e dois laterais, e na maioria das cultivares, elas 

amarelam a medida que a planta entra na maturidade e caem quando as vagens estão 

maduras (EMBRAPA, 2013).  

As flores da soja são zigomorfas e completas, ou seja, são formadas por cálice, 

corola, androceu e gineceu e podem ser brancas ou roxas de várias tonalidades. Por ser 

uma leguminosa, o fruto da soja é do tipo vagem, levemente arqueada, possuindo 
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geralmente de 2 a 7 cm de comprimento e largura de 1 a 2 cm. Contém de uma a cinco 

sementes, sendo que a maioria das cultivares apresentam duas ou três sementes 

(SEDIYAMA; OLIVEIRA; SEDIYAMA, 2016) e possuem potencial para produzir até 

400 vagens por planta, em condições normais de cultivo, entretanto, as cultivares 

brasileiras apresentam em média de 30 a 80 vagens por planta (SEDIYAMA; OLIVEIRA; 

SEDIYAMA, 2016).  

Ao amadurecerem, as cores das vagens evoluem da cor verde para o amarelo-

pálido, marrom claro, marrom, cinza ou preta, variando de acordo com o pigmento 

antociânico, pelas condições de temperatura e umidade na maturação. Dois genes são 

responsáveis pela cor da vagem: L1/l1 e L2/l2, de tal forma que o genótipo l1l1L2L2 

condiciona cor marrom (DESTRO; SEDIYAMA; GOMES, 1990). O número de vagens 

por inflorescência varia de 2 a mais de 20 e acima de 400 por planta. 

O tegumento das sementes é amarelo, liso e brilhante devido às ceras presentes na 

cutícula, podendo ocorrer também genótipos foscos, e o peso das sementes varia de 2 a 40g 

por 100 sementes (MÜLLER, 1981; SEDIYAMA et al., 1996).  No tegumento há o hilo, 

que é uma espécie de cicatriz que pode ser amarelo, cinza, marrom, marrom-claro, preto e 

preto imperfeito, podendo ocorrer variações nas tonalidades devido à origem genética e 

condições de cultivo (NEPOMUCENO et al., 2008).  

Por fim, a pubescência da soja pode ser de coloração cinza clara, cinza escura, 

marrom clara, marrom média ou marrom escura (SEDIYAMA; OLIVEIRA; SEDIYAMA, 

2016), variando a intensidade, sendo essa característica condicionada pelo gene T/t, em 

que o genótipo recessivo condiciona cor cinza (WOODWORTH, 1923) e o gene Td/td 

controla a intensidade do pigmento marrom (BERNARD, 1975). 

  

2.3. Crescimento e desenvolvimento da soja  

 
O crescimento, desenvolvimento e rendimento da soja resultam da interação entre o 

potencial genético de um determinado cultivar com os fatores ambientais. Temperatura, 

altitude, umidade relativa do ar, precipitação pluviométrica, tipo de solo e fotoperíodo 

exercem efeitos sobre o desenvolvimento da cultura da soja e variam com as diferentes 

épocas do ano, apresentando variações mais acentuadas em regiões de maior latitude.  

Fatores como seca, salinidade, altas e baixas temperaturas são responsáveis por 

grandes perdas de produtividade de grãos (BARBOSA et al., 2012), sendo que o déficit 

hídrico é o principal fator limitante, acarretando reduções de 24 a 50% (ROLLA et al., 
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2013). Oscilações na disponibilidade de água podem ocasionar alterações bioquímicas, 

celulares, anatômicas, morfológicas, heliotrópicas, fisiológicas, além de desencadear a 

expressão diferencial de fatores transcricionais e de genes envolvidos com mecanismos de 

defesa à seca (MARCOLINO- GOMES et al., 2013). 

A água é de extrema importância em todos os processos fisiológicos e bioquímicos 

(GLASENAPP; SEDIYAMA; MATSUO, 2015), sobretudo no período de germinação-

emergência e floração-enchimento de grãos (LANTMANN, 2014), a semente precisa 

absorver 50% do seu peso em água para assegurar boa germinação (EMBRAPA, 2011). Na 

semeadura, é necessária uma precipitação de 450 a 800 mm/ciclo, dependendo de 

condições como temperatura, umidade relativa do ar, manejo e da duração do ciclo da 

cultivar. Após o inicio do florescimento, a deficiência hídrica prolongada reduz 

drasticamente a produção, sendo, necessária disponibilidade de água de 7 a 8 mm/dia-1 

(SEDIYAMA; OLIVEIRA; SEDIYAMA, 2016), principalmente sobre as cultivares com 

arquitetura mais eficiente na captação de luz, em decorrência de maiores taxas de 

fotossíntese e transpiração (CASAROLI et al., 2007). 

A época de semeadura está entre os principais fatores que determinam a adequada 

instalação da população, crescimento, porte das plantas, reprodução, plena formação de 

grãos e rendimento (SILVA; SEDIYAMA; SOARES, 2016). Ela determina a exposição à 

variação dos fatores climáticos e o período indicado para o plantio, para a maioria das 

cultivares, estende-se de 15 outubro a 15 de dezembro (SILVA; SEDIYAMA; SOARES, 

2016) . 

Semeaduras fora de época reduzem o porte e a produtividade das plantas; já o ciclo 

se encurta na medida em que a semeadura se posterga (EMBRAPA, 2013). Essas 

observações devem-se à maior ou menor precocidade do florescimento, a qual é estimulada 

por dias curtos e temperaturas altas (CÂMARA, 1998; EMBRAPA, 2013). Cada cultivar 

de soja tem uma resposta típica à época de semeadura em relação ao crescimento e 

florescimento (MARTIGNONE et al., 2006), por essa razão, os florescimentos precoces e 

portes baixos ocorrem com maior frequência em cultivares muito sensíveis às épocas 

semeadas antecipadamente (EMBRAPA, 2013). 

A soja é uma espécie de dias curtos, isso significa que seu florescimento é induzido 

quando o comprimento do dia é menor que o fotoperíodo crítico da cultivar (BARROS; 

SEDIYAMA, 2009), tido como as horas de luz suficientemente curtas para induzir o 

florescimento (SEDIYAMA; SILVA; BORÉM 2015). Sabe-se que essa sensibilidade varia 

entre cultivares (WATANABE; HARADA; ABE, 2012).  
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As cultivares de soja são classificadas em período juvenil curto ou longo. Quando 

são de período juvenil curto, elas são capazes de perceber o estímulo para indução floral a 

partir do estádio V2, e consequentemente irão apresentar estatura mais baixa. Entretanto, 

as cultivares de período juvenil longo, detectam o estímulo para indução floral somente a 

partir de V5, ou seja, elas possuem um longo período vegetativo em que são insensíveis ao 

fotoperíodo, dessa forma, elas atingem maior altura, maior peso de matéria seca e maior 

produção (SEDIYAMA; OLIVEIRA; SEDIYAMA, 2016).  

De acordo com a sensibilidade que a cultivar apresenta em relação ao fotoperíodo, o 

período que vai da emergência ao florescimento é dividido em pré-indutivo, indutivo e 

pós-indutivo. Quando a cultivar encontra-se no estádio entre emergência e V1, folha 

unifoliolada desenvolvida, ela é incapaz de perceber o fotoperíodo, fase essa caracterizada 

como pré-indutiva. A partir de V1, a cultivar pode ser capaz de detectar o estímulo para o 

florescimento, caracterizando a fase indutiva, ou seja, seus meristemas vegetativos se 

transformarão em reprodutivos. Por fim, na fase pós-indutiva, o genótipo não é mais 

influenciado pelo fotoperíodo e inicia-se a diferenciação floral (WHATLEY; WHATLEY, 

1982).  

A faixa de temperatura que permite perfeito desenvolvimento da soja está entre 20 e 

30 °C (GLASENAPP; SEDIYAMA; MATSUO, 2015), sendo 30 °C ideal para 

crescimento e desenvolvimento e 25 °C para rápida e uniforme emergência. O 

florescimento ocorre em temperaturas acima de 13°C e não ocorre sob temperaturas 

noturnas abaixo de 14 °C (EMBRAPA, 2013), sendo que temperaturas noturnas 

influenciam mais o florescimento que as diurnas (DESTRO; PIPOLO; KIIHL, 2001).  

 Temperaturas muito baixas retardam a entrada no período reprodutivo e restringem 

o acúmulo de matéria seca (DAROISH; HASSAN; AHAD, 2005), quando inferiores ou 

iguais a 10°C acarretam crescimento vegetativo nulo, e acima de 40°C, ocorrem efeitos 

adversos na taxa de crescimento, distúrbios na floração e redução na capacidade de 

retenção de vagens, que podem ser agravados se ocorrerem simultaneamente com estresses 

hídricos (EMBRAPA, 2013), além disso, causa prejuízos na multiplicação celular, 

precursora de elongação celular e crescimento da planta (EMBRAPA SOJA, 2011). 

A temperatura influencia também a maturação das vagens. A ocorrência de altas 

temperaturas acelera a maturação, e quando associado à alta umidade relativa do ar, a 

qualidade da semente é comprometida (SEDIYAMA et al., 1996; NOGUEIRA et al., 

2013).  
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2.4.  Doenças da soja 

 
O Brasil alcançou elevadas produtividades, entretanto muitas perdas de produção 

são relatadas na cultura da soja devido ao ataque de patógenos de etiologia variada. As 

doenças da soja são uma das principais barreiras para maximizar a produção de grãos, elas 

causam danos à produção e geram extensivos prejuízos aos produtores (LEMES; 

CASTRO; ASSIS, 2015). 

Mundialmente mais de 100 doenças causadas por fungos, bactérias, nematoides e 

vírus, afetam folhas, hastes, vagens, sementes e raízes já foram relatadas na cultura da soja 

(HARTMAN; WANG; TSCHANZ, 1991; EMBRAPA, 2013). No Brasil, cerca de 40 

doenças são listadas para a cultura (MATSUO; SEDIYAMA; GLASENAPP, 2015), e esse 

número continua aumentando com a expansão da soja para novas áreas, consequência da 

monocultura, alta agressividade de patógenos e a quebra da resistência genética 

(EMBRAPA, 2008; SEDIYAMA; TEIXEIRA; BARROS, 2009). Mais de 135 patógenos 

já foram descritos (ROY et al., 2000) e considera-se que mais de 35 espécies (EMBRAPA 

SOJA, 2011) podem causar danos significativos a essa oleaginosa. Os mais nocivos são os 

fungos e nematoides, seguidos pelas bactérias, vírus e fitoplasmas (VIDIC et al., 2013). 

A soja possui potencial de rendimento de 4500 kg ha-1(SEDIYAMA; SILVA; 

BORÉM, 2015), entretanto a incidência de doenças tem reduzido a produção da soja no 

mundo por muitos anos. A importância econômica das doenças varia entre os anos e 

regiões dependendo das condições climáticas da safra (MATSUO; SEDIYAMA; 

GLASENAPP, 2015). Estima-se cerca de 15 a 20% de perdas anuais em decorrência do 

ataque de fitopatógenos, entretanto, algumas doenças podem ocasionar perdas de quase 

100% (EMBRAPA, 2013).   

Devido à co-evolução entre hospedeiros e patógenos e o consequente surgimento de 

novas raças, cultivares resistentes necessitam ser continuamente desenvolvidas (ALZATE 

MARIN et al., 2005), além disso no manejo integrado de doenças e pragas, umas das 

estratégias preconizadas é o uso de cultivares resistentes. Elas são desenvolvidas pela 

transferência de alelos de resistência de fontes exóticas e, muitas vezes, não adaptadas, 

para as cultivares elite. 

Os avanços da genética e epidemiologia têm proporcionado melhor entendimento 

das interações planta - patógeno. Esse tipo de relação envolve fatores genéticos de ataque 

do patógeno e de defesa no hospedeiro sob a influência do ambiente (FLOR, 1971). A 

resistência é de caráter qualitativa ou quantitativa, mas na maioria das vezes é poligênica, 
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envolvendo uma série de genes, com efeitos diferenciados, associados a um pronunciado 

efeito do ambiente, o que leva a uma variação fenotípica contínua na reação do hospedeiro. 

Uma das doenças de maior importância na soja devido à alta virulência com que 

incide é a ferrugem asiática da soja (FAS). Trata-se do principal problema fitossanitário 

nas áreas produtoras de soja (NASCIMENTO et al., 2012) em  áreas tropicais e 

subtropicais (CARVALHO; FIGUEIREDO, 2000). É uma doença muito destrutiva e sua 

importância pode ser avaliada por sua rápida expansão, agressividade e pelo montante de 

perdas causadas, atingindo níveis que, frequentemente, inviabilizam a colheita 

(YORINORI et al., 2005), além de estar presente em todas as áreas produtoras de soja 

(EDWARDS; BONDE, 2011). Para que o controle das doenças seja eficiente, é importante 

adotar medidas que integrem controle cultural, biológico, químico e genético (CASTRO; 

LEMES; ASSIS, 2015). 

 

2.4.1. Ferrugem asiática da soja  

 
A soja é infectada por Phakopsora meibomiae (origem América Latina) e 

Phakopsora pachyrhizi (origem Ásia- Austrália) (YORINORI et al., 2003). A ferrugem 

asiática da soja (ou australiana) é causada pelo patógeno biotrófico, pertencente ao reino 

Fungi, classe Urediniomycetes, ordem Uredinales, família Phakopsoraceae (GOELLNER 

et al., 2010), espécie Phakopsora pachyrhizi Sydow e Sydow. Ele é biotrófico porque 

depende nutricionalmente dos tecidos vivos da soja verde ou de outro hospedeiro, dos 

quais extrai os nutrientes essenciais a suas atividades vitais, apresentando assim menor 

número de oportunidades ou mecanismos para sobrevivência do que os necrotróficos 

(REIS; BRESOLIN; CARMONA, 2006a).  Além disso, o fungo secreta proteínas 

envolvidas na supressão da resposta de defesa e manipulação do metabolismo do 

hospedeiro (PANSTRUGA; DODDS, 2009). 

A FAS foi descrita pela primeira vez no Japão, em 1903 (ONO; BURITICA; 

HENNEN, 1992) e em 1914 já havia se disseminado para diversos países do sudeste da 

Ásia. No continente africano, foi registrado pela primeira vez em 1980 em Togo 

(MAWUENA, 1982), depois em Uganda em 1996 (KAWUKI; ADIPALA; 

TUKUMUHABWA, 2003) em seguida em 1998 no Kênia e Ruanda (REIS; BRESOLIN, 

2004). Em 2001, foi encontrada na África do Sul e na Nigéria (AKINSANMI; LADIPO; 

OYEKAN, 2001), atingindo um caráter epidêmico (PRETORIUS; KLOPPERS, 
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FREDERICK, 2001). Em 2007, a ferrugem foi relatada também em Gana 

(BANDYOPADHYAY et al., 2007).  

No ano de 1976, foi reportada pela primeira vez no continente americano, em Porto 

Rico (VAKILI; BROMFIELD, 1976), seguido pelo Havaí em 1994 (KILLGORE; HEU, 

1994).  

Em 1979, Deslandes identificou a doença inicialmente em soja perene (Glycine 

wightii), feijão de lima (Phoscolis lunatus var. macrocorpus) e em soja (Glycine max) em 

Lavras-MG. Na safra 1990/1991 niveis epidêmicos foram atingindos em São Gotardo e 

Presidente Olegário. Na safra 2001, foram relatadas perdas de mais de 50% da 

produtividade (HENNING; GODOY, 2006), e foi estimada em regiões da Bahia e Mato 

Grosso perda de 3,1 milhões de toneladas, o equivalente a 677 milhões de dólares. Em 

estados como Rio Grande do Sul, Goiás e Minas Gerais ocorreram perdas na faixa de 63% 

(YORINORI et al., 2005).  

No ano de 2003, foram estimadas perdas totais no Brasil de 3,4 milhões de 

toneladas, o equivalente a 759 milhões de dólares. O patógeno encontrou nas condições 

brasileiras, ambiente extremamente favorável ao seu desenvolvimento, que aliado à 

presença de hospedeiro suscetível favoreceu a ocorrência de epidemias constantes 

(EMBRAPA, 2006). 

Devido ao surto da doença, 80% das áreas produtoras de soja no Brasil (18 milhões 

de hectares) em 2003 apresentaram em média duas aplicações de fungicidas, ao custo de 

40 dólares por hectare, totalizando 592 milhões de dólares no controle da ferrugem. 

Portanto, o custo da ferrugem asiática para os agricultores brasileiros em 2003 atingiu o 

valor de 2 bilhões de dólares (YORINORI et al., 2005). Essa epidemia ocorreu nas regiões 

brasileiras devido a uma nova e agressiva raça de P. pachyrhizi, que foi capaz de quebrar a 

resistência das variedades comerciais disponíveis (YORINORI et al., 2005).   

A doença foi também reportada na Argentina em 2002 (ROSSI, 2003), e em 2003, 

na Bolívia (NAVARRO et al., 2004) e Colômbia (REIS; BRESOLIN; CARMONA, 

2006a) progredindo em 2004 para o Uruguai (STEWART et al., 2005) e em 2005 no 

Equador (SOTOMAYOR- HERRERA, 2005), México (CÁRCAMO- RODRÍGUEZ; 

AGUILAR RIOS; HERNADEZ, 2006; YAÑEZ-MORALES et al., 2009) e Estados 

Unidos (SCHNEIDER et al., 2005).  

Atualmente a ferrugem asiática está presente em todos os países produtores de soja. 

Em apenas três anos (2001 a 2003), essa doença disseminou-se por todas as regiões 
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produtoras de soja do Brasil e, em quatro anos, atingiu todo o continente americano, sendo 

detectada nos EUA mais precisamente em novembro de 2004 (LYNCH, 2006). 

Os danos causados pela ferrugem no Brasil, em 11 safras (2001/02 a 2011/12), 

foram estimados em 15 milhões de toneladas de soja, resultando em um custo total, 

envolvendo as perdas mais o controle, de 19 bilhões de dólares (EMBRAPA, 2013). 

O fungo P. pachyrhizi produz dois tipos de esporos: uredósporos e teliósporos 

(HARTMAN et al., 2015), porém apenas os uredósporos são importantes para a epidemia. 

A fase telemórfica do fungo apresenta teliósporos irregularmente distribuídos em camadas 

de 2 a 7 esporos. A cor das paredes varia do amarelo ao pardo claro, mas também podem 

ser hialinos, tendo espessura de 1,0 µm até 3,0 µm nos esporos mais externos da camada 

(REIS et al.,2006a). A formação dos teliósporos é rara na maioria dos hospedeiros nas 

regiões tropicais, pois não há condições favoráveis como a umidade e a temperatura (YEH; 

TSCHANZ; SINCLAIR, 1981).  

Na fase anamórfica os uredósporos são liberados pelas urédias. Eles são mais 

comuns de serem produzidos, medem 15-24 x 18-34 µm e são ovoides, com paredes de 1,0 

µm de espessura e densamento equinulados, hialinos, amarelo ou marrom claro. Os 

uredósporos podem ser expulsos em coluna pelo poro central das urédias, e germinam 

dentro de 3-6 horas de incubação a 14-29 °C (HARTMAN et al., 1999).  

Os esporos secos do fungo são disseminados pelo vento ( HARTMAN et al., 2015) 

ou pelo movimento do homem entre áreas. (HARTMAN et al., 2015). A disseminação pelo 

vento ocasionou a presença do patógeno em todas as principais regiões brasileiras 

produtoras (SOUSA, 2016). 

O sucesso da infecção do patógeno depende da sequência de eventos determinada 

pela germinação de esporos, formação de apressório e penetração. Cada um desses eventos 

e a subsequente colonização e esporulação são influenciadas por fatores bióticos e 

abióticos. A intensidade da ferrugem asiática relaciona-se com frequência das chuvas 

(GODOY et al., 2009) devido ao período de molhamento foliar (PMF), associada a 

temperatura, pois ambos fatores influenciam no processo de infecção e esporulação 

(BONDE et al., 2007).  

O fungo possui uma ampla faixa de adaptação de temperatura, variando entre 7 e 28 

°C (ALVES; FURTADO; BERGAMIN FILHO, 2006), com temperatura ótima entre 18 e 

26 °C (BONDE et al., 2007;), entretanto, existem relatos de que a germinação pode ocorrer 

entre 5 até 30 °C (NICOLINI et al., 2010a), com 6 a 12 horas de molhamento na superfície 

das plantas (MELCHING et al., 1989), sendo ideal para o fungo PMF de  10 horas diárias 
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(SOUSA, 2016). A umidade continua da folha causada pelo orvalho ou chuva favorece o 

desenvolvimento da doença (DEL PONTE et al., 2006).  

Observações sobre a evolução da FAS mostraram uma alta relação de severidade da 

doença com os períodos de chuva que as lavouras são expostas durante a safra. As boas 

distribuições de chuvas em várias regiões brasileiras deixam mais vulneráveis os plantios e 

as variedades tardias (EMBRAPA SOJA, 2011). Isso se deve à característica incomum de 

P. pachyrhizi permanecer com seus uredinosporos firmemente juntos, não sendo 

facilmente liberados pela ação do vento, no entanto, as gotas de chuva, pelo efeito do 

“splash” ou pelo impacto que causam nas folhas, liberam os esporos. Assim, a epidemia 

sempre é suprida com urédias novas pois, independentemente da temperatura, a chuva 

encarrega-se de disseminar os esporos produzidos (BERGAMIN FILHO, 2006).  

Existem também fatores com efeito negativo na germinação de uredósporos, como a 

radiação solar. Quando expostos a radiação solar de cinco horas, a germinação é inibida, e 

à medida que o tempo de exposição aumenta, a taxa de germinação dos uredosporos 

diminui (NICOLINI et al. 2010b). 

A infecção de P. pachyrhizi é por penetração direta sobre a cutícula com a formação 

do apressório (ZAMBENEDETTI; ALVES, 2007a), seis horas após a deposição (KOCH; 

EBRAHIN- NESTAB; HOPPE, 1983). Ao contrário de outros patógenos, esse fungo 

infecta rápido e facilmente a planta, pois não precisa de estômatos ou ferimentos para 

iniciar o processo infeccioso (JULIATTI; POLIZEL; JULIATTI, 2004).  

Esse fungo pode infectar naturalmente uma vasta gama de espécies vegetais, 

incluindo 95 espécies em 42 gêneros, e outras plantas da família Fabaceae, citando como 

principais hospedeiros as espécies Glycine max, Glycine sojae, Pachyrhizus erosus, 

Pueraria lobata e Vigna unguiculata) (ONO; BURTICA; HENNEN, 1992). Além disso, 

60 espécies de plantas pertencentes a 26 gêneros foram infectados experimentalmente sob 

condições controladas podendo atingir até 90 espécies (RYTTER et al., 1984). Essa ampla 

gama de hospedeiros, incomum para a maioria das espécies de ferrugem, é resultado de 

genes que contribuem para um complexo padrão de agressividade (HARTMAN et al., 

2005). 

As plantas de soja são suscetíveis ao fungo em todos os estádios de 

desenvolvimento (HSU; WU, 1968; BROMFIELD, 1976) e os sintomas podem aparecer 

em diferentes partes da planta, como cotilédones, folhas e hastes, sendo os sintomas 

foliares os mais característicos (REIS et al., 2012). No estado inicial, os sintomas da 

ferrugem são facilmente confundidos com outras doenças, como pústula bacteriana 
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(Xanthomonas axonopodes pv glycines), crestamento bacteriano (Pseudomonas savastoni 

pv. glycinea) e mancha parda (Septoria glycines), entretanto a confirmação da ferrugem é 

feita pela constatação na face abaxial da folha, de saliências, que correspondem as urédias. 

Nas folhas os primeiros sintomas são caracterizados por minúsculos pontos mais 

escuros que os tecidos sadios. A cor das lesões varia do cinza esverdeada ao marrom 

avermelhado, com correspondentes protuberâncias (varias urédias globosas) na parte 

abaxial da folha (HARTMAN; SINCLAIR; RUPE, 1999; ALMEIDA et al., 2005). 

Esporadicamente as urédias podem aparecer na parte superior das mesmas (ALMEIDA et 

al., 2005; GARCÉS, 2010).  

Na parte abaxial, o número de lesões e urédias podem atingir até 26 e 46cm2 em  

condições controladas, respectivamente (GARCÉS et al., 2010b) ou 232 e 375 por cm2 a 

nível de campo (GARCÉS, 2010). Em trabalho realizado em laboratório procurando o 

umbral numérico de infecção da ferrugem asiática, Garcés et al. (2010a), relata que 556 

uredósporos são necessários para formar uma urédia, entretanto, 909 uredósporos para 

originar uma lesão.  

Inicialmente observam-se áreas foliares cloróticas em forma poligonal devido à 

limitação imposta pelas nervuras ao crescimento das hifas, podendo atingir um tamanho de 

2-5 mm2 (SINCLAIR; BACKMAN, 1993; REIS et al., 2006a), nas folhas baixeiras no 

estádio fenológico próximo ou após o florescimento (REIS et al., 2006a). Na evolução, as 

pústulas adquirem cor castanho-clara a castanho-escuro, e se abrem em um minúsculo 

poro, expelindo os uredósporos de coloração hialina (ALMEIDA et al., 2005). 

 À medida que prossegue a esporulação, os tecidos da folha ao redor das primeiras 

urédias adquirem coloração castanho-clara ou castanha avermelhada. As lesões castanho-

claras são conhecidas como lesões suscetíveis, TAN (tanish) ou tolerantes, com abundante 

esporulação. Já as lesões castanhas avermelhada são indicativas de resistência, conhecidas 

como lesões RB (redish brown) e apresentam esporulação restrita (ALMEIDA et al., 2005; 

MILES et al., 2006).  

No estádio final, a lavoura caracteriza-se por amarelecimento geral da folhagem 

com intensa desfolha, redução da atividade fotossintética e redução do ciclo (REIS et al., 

2006). A queda prematura das folhas prejudica a formação dos grãos (YORINORI et al., 

2003) e quando a doença atinge a soja na fase de formação das vagens pode causar o 

aborto e queda das mesmas (YORINORI et al., 2003). O efeito cumulativo da ferrugem 

sobre a produção se traduz no menor peso das sementes e na redução do número de vagens 

e de sementes.  
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Em todo o mundo, as áreas de produção de soja onde a ferrugem ocorre podem ser 

divididas em dois tipos: onde o fungo sobrevive todo o ano se um hospedeiro adequado 

estiver presente e onde as epidemias de ferrugem sazonal dependem da dispersão de longa 

distância do inóculo de uma área fonte (LI et al., 2010). As condições ambientais em 

grande parte do Brasil, Paraguai e Bolívia são favoráveis à sobrevivência durante todo o 

ano do patógeno, enquanto a ocorrência de epidemias de ferrugem na Argentina e nos 

Estados Unidos depende da dispersão de uredósporos produzidos em áreas distantes dessas 

regiões (LI et al., 2010). 

O controle da ferrugem requer diversas medidas conjuntas, como o monitoramento 

de lavoura, semeadura de cultivares precoces que escapem do período de maior potencial 

de inóculo (YORINORI; WILFRIDO, 2002), evitar plantios adensados e uso de cultivares 

resistentes, aplicação de fungicidas (SOARES et al., 2004) o qual pode ser realizado 

preventivamente pela aplicação dos fungicidas: estrobilurinas e triazóis, após o início da 

floração ou no aparecimento dos primeiros sintomas (HENNING, 2009). Após a ferrugem 

ser introduzida no Brasil, o número de fungicidas aumentou de 5 em 2002 para 117, em 

2015 e na ausência de medidas de controle, têm sido reportadas perdas de produção de até 

90% ( HARTMAN et al., 2015). 

Outro manejo adequado e obrigatório às áreas produtoras de soja é o vazio sanitário, 

período em que não é permitido cultivo da soja e há obrigatoriedade da eliminação de 

plantas voluntárias. Esse período de vazio sanitário foi definido entre 15 de julho a 15 de 

setembro (90 dias) para o Mato Grosso, em 2007, São Paulo, Mato Grosso do Sul, 

Maranhão e Minas Gerais também instituíram o vazio sanitário e em 2008 foi adotado em 

todos os outros estados produtores de soja, com algumas variações no inicio e fim do 

período, dependendo do estado.  

Entretanto, a resistência genética é o método mais eficaz para o controle da 

ferrugem, devido à redução dos custos de produção, facilidade de manejo e menor impacto 

ambiental (LIMA et al., 2012), além disso, o uso de cultivares resistentes aumenta a 

eficiência e reduz a pressão de seleção para a resistência aos fungicidas. 

 

2.5.  Melhoramento genético da soja  

 
O estabelecimento da soja como uma cultura de elevada importância econômica no 

Brasil ocorreu devido ao desenvolvimento de tecnologias de produção e ao melhoramento 
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genético, o qual foi capaz de disponibilizar centenas de cultivares mais produtivas, estáveis 

e adaptadas (NOGUEIRA; SEDIYAMA; GOMES, 2015). 

Os programas de melhoramento genético de soja no Brasil resultaram no 

desenvolvimento de novas cultivares que permitiram ganhos em produtividade entre 1,5% 

e 2% ao ano (LEITE et al., 2015). Além disso, a adoção de instrumentos legais 

internacionais e consequente aperfeiçoamento das leis brasileiras (Lei de Proteção de 

Cultivares, Lei de Sementes, etc.) abriram espaço para o investimento privado no 

desenvolvimento de cultivares de soja (TOLEDO et al., 2004).  

O melhoramento genético da soja, como processo contínuo e dinâmico, envolve o 

desenvolvimento da variabilidade para características como produtividade, resistência a 

pragas e doenças, qualidade nutricional, estabilidade e adaptabilidade nas diferentes 

regiões e sistemas de cultivos, identificando os genótipos superiores e multiplicando as 

sementes para a produção comercial.  

Estão envolvidas fases de escolha dos progenitores, desenvolvimento de 

populações, processos de avaliação e seleção, até a recomendação de cultivares. 

Primeiramente são escolhidos os genitores, essa etapa é de fundamental importância, pois é 

nela que é possível incrementar a variabilidade genética, a qual é necessária para o sucesso 

do melhoramento (PÍPOLO et al., 2007; NOGUEIRA et al., 2015).  

As populações segregantes são desenvolvidas pelos cruzamentos entre parentais que 

possuam características específicas que permitam rendimentos mais elevados. Em seguida, 

elas são conduzidas por várias gerações para obtenção da homozigose (MILADINOVIĆ et 

al., 2010). A partir das gerações avançadas, selecionam-se plantas superiores para testes de 

progênies e selecionam-se linhagens com características agronômicas de interesse 

(SEDIYAMA; SILVA; BORÉM, 2015). 

Avalia-se então a produtividade e estabilidade de produção das linhagens mais 

promissoras. Na seleção de genótipos superiores, é obrigatório empregar ensaios de 

avaliações, repetidos em vários ambientes e a possível adaptação em função da 

produtividade e estabilidade (SOUSA, 2015).  

No Brasil, os programas de melhoramento da soja consideram as seguintes 

características: ciclo, grupo de maturidade, tipo e hábito de crescimento, período juvenil 

para indução floral, altura da planta e da inserção da primeira vagem, resistência ao 

acamamento e a deiscência das vagens, qualidade das sementes, resistência a doenças e 

pragas, adaptabilidade e estabilidade de produção de grãos, tolerância a herbicidas e 

qualidade de sementes (SEDIYAMA; TEIXEIRA; BARROS, 2009).   
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Vários métodos de seleção são usados para condução de populações segregantes. Os 

mais comuns incluem: seleção genealógica, descendente de uma única vagem (SSD), 

melhoramento por bulk (ORF; DIERS; BOERMA, 2004), descendente de uma única 

vagem e teste de gerações precoces (SEDIYAMA; SILVA; BORÉM, 2015; NOGUEIRA; 

SEDIYAMA; GOMES; 2015). 

Os marcadores moleculares também são bastante úteis, principalmente nas etapas 

iniciais e intermediárias do melhoramento, quando apresentarem proximidade aos alelos de 

resistência, podendo, portanto ser usados na seleção assistida por marcados (S.A.M.). Nas 

etapas finais, as inoculações ou exposição da planta ao patógeno em condições de campo 

são imprescindíveis para confirmar a seleção indireta feita por marcadores (ALZATE 

MARIN et al., 2005).  

Os marcadores podem também ser utilizados para características de difícil 

mensuração, como a resistência a nematoides, que é determinada pelo exame direto de 

cistos na raiz e no processo de piramidação de alelos de resistência. Essa é uma estratégia 

considerada como uma forma de desenvolver cultivares com resistência duradora e de 

amplo espectro (ALZATE MARIN et al., 2005). 

 

2.5.1. Melhoramento visando resistência a ferrugem 

 
A ferrugem asiática representa um desafio para os programas de melhoramento 

genético, pois o fungo causador da doença possui a habilidade de gerar novas raças 

virulentas e quebrar a resistência vertical rapidamente (MATSUO; SEDIYAMA; 

GLASENAPP, 2015). A resistência da planta a um determinado patógeno é definida como 

a capacidade da planta em atrasar ou evitar a entrada ou a subsequente atividade de um 

patógeno em seus tecidos (NOSOJA et al., 2005).  

Plantas resistentes apresentam reações de hipersensibilidade que consistem na 

mudança drástica da atividade metabólica das células vegetais ao redor do sítio de invasão 

e a resistência é induzida, ocorrendo uma rápida morte celular no local da infecção 

(HAMMOND- KOSACK; JONES, 1996; DURRANT; DONG, 2004; HENNING et al., 

2010) impedindo a disseminação do patógeno, não ocorrendo portanto redução 

significativa da área foliar da planta e consequentemente perda de produtividade de grãos 

são evitadas.  

A longevidade da resistência pode ser proporcionada pela resistência parcial, 

normalmente controlada por muitos genes e efetiva contra um número maior de raças, em 
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que a planta é atacada por um patógeno na mesma intensidade que outras plantas, mas 

como resultado da infecção sofre menos danos em termos de produtividade ou qualidade 

do produto (ROBINSON, 1969). Por meio de seleção e cruzamentos entre germoplasmas 

que apresentam graus de resistências, espera-se obter cultivares que permitam reduzir o 

número de aplicações de fungicidas (YORINORI; LAZZAROTTO, 2005). 

O primeiro passo no desenvolvimento de genótipos resistentes à ferrugem é 

identificar as fontes de resistência a essa doença, e em seguida realizar os cruzamentos 

entre os genótipos resistentes e cultivares locais para criar genótipos adaptados às 

condições locais. Por fim, identifica-se quais desses novos genótipos são resistentes a FAS 

e mantêm sua produtividade em um nível elevado. 

Os genes de resistência à ferrugem asiática possuem efeitos predominantemente 

aditivos e estão dispersos nos parentais (RIBEIRO et al.,2007; PIEROZZI et al.,2008). 

Sete genes já foram identificados condicionando resistência: Rpp1 (MCLEAN; BYTH, 

1980; HARTWIG e BROMFIELD, 1983), Rpp1b (RAY et al., 2011),  Rpp2 

(BROMFIELD; HARTWIG, 1980), Rpp3 (HARTWIG; BROMFIELD, 1983), Rpp4 

(HARTWIG, 1986) e Rpp5 (GARCIA et al., 2008) e Rpp6 (LI et al., 2012). No Brasil, a 

resistência conferida pelos genes Rpp1 e Rpp3 foi quebrada pelo novo isolado da 

ferrugem-asiática proveniente do Brasil Central (ARIAS et al., 2004; YORINORI; NUNES 

JUNIOR; LAZZAROTO, 2004). Adicionalmente, foram identificados no loco Rpp1 alelos 

alternativos de resistência e mais alelos alternativos provavelmente existam em outros 

locos (RAY et al.,  2011). 

 A obtenção de genótipos contendo genes de efeitos maiores (resistência vertical) e 

menores (resistência horizontal) garante ao melhoramento um maior sucesso. Apesar de a 

resistência vertical ser mais fácil e rapidamente obtida, ela não apresenta resultados 

duradouros (LIMA et al., 2012)  pois P. pachyrhizi possui varias raças virulentas e 

habilidade de reter fatores de virulência em alta frequência, fazendo com que a resistência 

vertical não seja durável.  

A resistência horizontal, em que cada gene confere um pequeno efeito, é um tipo de 

resistência efetiva contra um número maior de raças do fungo e sua ação consiste em 

reduzir a taxa de desenvolvimento da doença. Ela pode atuar sobre fatores como período 

latente mais longo, número e tamanho reduzido de lesões, número de úredias e de esporos 

por lesão e viabilidade inferior dos esporos (ARIAS et al., 2008). 
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seu valor baixo, a seleção deve ser praticada apenas nas gerações mais avançadas, uma vez 

que o aumento da homozigose propicia um incremento na herdabilidade no sentido restrito 

(ROBINSON, 1963; FALCONER; MACKAY, 1996; FEHR, 1987). 

Alguns fatores podem alterar os valores de H2, como o método utilizado na 

estimação, diversidade da população, nível de endogamia, tamanho da amostra, número e 

tipo de ambientes, unidade experimental e a precisão na condução do experimento e na 

coleta dos dados (BORÉM; MIRANDA, 2013), desse modo às estimativas não devem ser 

comparadas, com exceção de quando as condições experimentais forem iguais e 

controladas (ROBINSON, 1963). 

 Para caracteres quantitativos, como produção de grãos, as estimativas de H2 são 

menores em comparação aos demais caracteres agronômicos (DESTRO et al.,1987; 

BACKES et al., 2005; MUNIZ et al., 2002). A altura de planta na maturidade apresenta, ao 

contrário da produção de grãos, herdabilidade mais elevada.  

Backes et al. (2003) avaliando cinco populações de soja, três na geração F6 e duas 

na F5, utilizando um esquema experimental de famílias intercaladas de progenitores, 

obteve estimativas de herdabilidade no sentido restrito entre famílias variando de 59,4% a 

92,2% para esse caráter. Santos et al. (1995), Triller e Toledo (1996), Taware, Halvankar e  

Raut (1997), Azevedo (2000) também obtiveram estimativas de moderadas a altas para o 

caráter altura da planta.  

Leite et al. (2015) ao avaliarem caracteres de interesse agronômico em uma 

população de 28 genótipos de soja, encontraram H2 no sentido amplo acima de 70% para 

altura de planta no florescimento e maturidade, altura de inserção de primeira vagem, 

número de nós e número de vagens. 

Teixeira et al. (2017) obteve estimativas de H2 acima de 70% para número de dias 

para o florescimento (93,23%), número de dias para a maturidade (90,78%), peso de cem 

grãos (85,45%), produtividade de grãos (83,42%), altura de plantas no florescimento 

(72,38%) e número de nós no florescimento (71,78%) ao avaliarem 37 genótipos de soja, 

no município de Uberlândia –MG.  

Em estudo visando à resistência e/ou tolerância da soja a ferrugem asiática, 

expresso por genes maiores e menores, foi identificado que a resistência é controlada por 

genes maiores e menores dispersos nos parentais que expressam ação predominantemente 

aditiva. A herdabilidade no sentido restrito da produtividade de grãos, na presença da 

ferrugem, variou de média a alta (0,324 a 0,815), demonstrando ser possível selecionar 
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linhagens resistentes já nas gerações iniciais dos programas de melhoramento (LIMA; 

PRETE; RIBEIRO; TOLEDO, 2012). 

 

2.7.  Diversidade genética em soja 

 
A diversidade genética é a soma de todas as informações genéticas contidas nos 

genes das plantas, animais e microorganismos. No entanto, no melhoramento de plantas, 

essa definição inclui apenas os genes essenciais para o desenvolvimento dos caracteres 

agronômicos, ou seja, os genes que podem expressar características úteis baseando a 

tomada de decisão nos cálculos de progresso esperado com a seleção (PARRA, 2011). 

Sabe-se que, quando explorada adequadamente, ela pode reduzir a vulnerabilidade da 

cultura a doenças e, concomitantemente, acelerar o progresso genético para determinado 

caráter (CUI et al., 2001).  

Com exceção da China que é o centro de origem da soja, os germoplasmas dos 

programas de melhoramento genético foram formados por um pequeno número de 

linhagens ancestrais, com base genética estreita (MIRANDA et al., 2007), o que acarretou 

no parentesco entre grande parte das cultivares, inclusive as brasileiras (VELLO; 

HIROMOZO; AZEVEDO FILHO, 1988; PRIOLLI et al., 2004; MIRANDA, 2005; 

BONATO et al., 2006; MIRANDA et al., 2007; WYSMIERSKI, 2011; WYSMIERSKI; 

VELLO, 2013; PRIOLLI et al.,2013; RODRIGUES et al., 2017). 

 Devido à introdução de germoplasmas americanos no Brasil, um alto grau de 

parentesco entre cultivares e linhagens americanas e brasileiras é constatado 

(ALCANTARA NETO, 2001). No inicio do cultivo da soja no Brasil, cerca de 70% das 

cultivares desenvolvidas para o Rio Grande do Sul, descendiam das cultivares americanas 

Hill, Hood, ou ambas (BONETTI, 1983). Yamanaka et al. (2007) citam que Cateli e 

colaboradores, ao estudarem 437 cultivares comerciais brasileiras, lançadas entre 1968 e 

2001, utilizando marcadores moleculares microsatélites, verificaram que as cultivares são 

oriundas de um limitado número de variedades. 

Priolli et al. (2004) ao estudarem a diversidade genética da soja nas três ultimas 

décadas e entre programas de melhoramento genético no Brasil, desenvolvidos por 

empresas públicas e instituições privadas, constataram que os programas de melhoramento 

genético de soja no Brasil apresentam maior variabilidade intra do que intergrupos e que o 

germoplasma brasileiro mantém variabilidade genética constante nos últimos 30 anos de 

expansão e melhoramento da cultura.  
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Wysmierski e Vello (2013) mostraram que apenas 60 genótipos ancestrais 

contribuem para a constituição de 444 cultivares, um número proporcionalmente baixo em 

relação a quantidade de cultivares envolvidas.  

O sucesso do melhoramento genético ou da conservação de espécies depende do 

conhecimento da quantidade de diversidade presente (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 

2011). O estudo da divergência genética baseia-se em caracteres agronômicos, 

morfológicos, coeficiente de parentesco ou ainda moleculares, empregando técnicas 

multivariadas, as quais permitem unificar informações de um conjunto de caracteres (ODA 

et al., 2015; CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). 

O conhecimento sobre a divergência genética possibilita identificar indivíduos com 

melhor capacidade especifica de combinação e heterose, permite ainda que o melhorista 

concentre seus esforços naqueles cruzamentos que são mais promissores (ABREU et al., 

2004), identificando genitores divergentes e com potencial para formação de híbridos e 

populações segregantes. Ao utilizar parentais contrastantes, têm-se maior variabilidade 

genética e maior probabilidade de arranjo de alelos em combinações favoráveis 

(NOGUEIRA, 2011).  

Diversas metodologias podem ser empregadas nos estudos da divergência genética, 

variando de acordo com os objetivos do pesquisador e facilidade de interpretação de 

resultados. Entre os diversos métodos empregados, destacam-se os métodos de 

agrupamentos (hierárquico e otimização), as variáveis canônicas e os componentes 

principais (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011).   

Os métodos de agrupamento dividem um grupo original de observações em vários 

subgrupos, para que se obtenha homogeneidade dentro dos grupos e heterogeneidade entre 

grupos. Para essa análise é necessária uma medida de dissimilaridade previamente 

estimada as quais são a distância euclidiana e distância generalizada de Mahalanobis 

(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2014). 

 A distância de Mahalanobis é obtida a partir de dados quantitativos com repetições, 

a qual é muito empregada em estudos de divergência (MULATO et al., 2010). Ela possui a 

vantagem de considerar a existência de correlações entre os caracteres analisados por meio 

da matriz de variâncias e covariâncias residuais (CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI;, 2014).  

Nos métodos hierárquicos, os genótipos são agrupados em um processo que se 

repete em vários níveis até que um dendrograma seja obtido. As delimitações são 

estabelecidas visualmente, em que se avaliam pontos de alta mudança de nível, tomando-se 
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em geral, como delimitadores do número de genitores para determinado grupo (CRUZ; 

CARNEIRO; REGAZZI;, 2014).   

Após a obtenção da medida de dissimilaridade, pode-se realizar o agrupamento do 

genótipo pelo método hierárquico da ligação média entre grupos (UPGMA). É uma 

metodologia muito utilizada em estudos de diversidade, o qual identifica grupos de 

genótipos mais similares (CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014).  

Yamanaka et al. (2007) ao estudarem sobre a relação genética entre cultivares da 

China, Japão e Brasil utilizando a metodologia de agrupamento UPGMA e técnicas de 

componentes principais demostraram que o pool gênico do Brasil é distinto dos outros 

países estudados.  

Santos et al. (2011) concluíram ao estudarem 48 genótipos de soja que o método 

UPGMA e Tocher obtiveram os mesmos resultados. Zambiazzi et al. (2017) em estudo 

com 48 genótipos de soja obtiveram a formação de dois grupos distintos com a mesma 

constituição presente no método de Tocher.   

Os métodos de otimização baseiam-se na partição do conjunto de genótipos em 

subgrupos não vazios e mutuamente exclusivos, por meio da maximização ou minimização 

de alguma medida de dissimilaridade preestabelecida (CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 

2014). Entre os métodos de otimização mais utilizados, destaca-se o método de Tocher, no 

qual se formam grupos mutuamente exclusivos (BERTAN; CARVALHO; OLIVEIRA, 

2007). Normalmente o uso do agrupamento de Tocher é associado ao método UPGMA 

(ARRIEL et al., 2006). 

Vilela et al. (2014) ao estimarem a diversidade genética em 74 cultivares de soja 

transgênica de diferentes programas de melhoramento brasileiro, baseadas em técnicas 

estatísticas multivariadas a partir de características fenotípicas e marcadores moleculares 

de microssatélites (SSR), concluíram que os métodos UPGMA e de  Tocher separaram os 

genótipos em sete grupos distintos. 

Existem metodologias que permitem visualizar a dispersão dos genótipos em planos 

2D ou 3D, a partir dos quais é possível inferir sobre os grupos. Entre eles, destacam-se os 

componentes principais e variáveis canônicas, sendo que o primeiro não exige dados com 

repetições.  

A análise de componentes principais também é frequentemente utilizada para 

estudar a divergência genética (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011).  Nessa técnica, 

reduz-se um conjunto de variáveis originais em outro conjunto de mesma dimensão, os 

componentes principais (VASCONCELOS et al., 2007), de modo que pela dispersão 
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gráfica dos componentes e pela sua análise visual seja possível a identificação de grupos 

(CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014).  

Por fim, a análise da divergência genética por variáveis canônicas objetiva a 

simplificação estrutural dos dados amostrais, de forma que diferenças entre tratamentos, 

em principio influenciadas por um conjunto maior de variáveis, possam ser avaliadas em 

espaços bidimensionais ou tridimensionais de fácil interpretação geométrica, o que 

possibilita a identificação de grupos similares (CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014).  

Santos et al. (2011) avaliando por meio de técnicas multivariadas a divergência 

genética entre 48 genótipos de soja, no estado do Tocantins, relataram a concordância entre 

os métodos de Tocher, UPGMA e as variáveis canônicas na constituição de grupos de 

genótipos.  

Machado et al. (2017) ao estudarem a diversidade genética em 24 genótipos de soja, 

utilizou a análise das variáveis canônicas para representação gráfica e percebeu que os 

genótipos foram agrupados em sete grupos distintos, concordando parcialmente com os 

resultados obtidos pelos métodos de Tocher e UPGMA.  

 

2.8.  Interação genótipos x ambientes 

 
 O objetivo básico dos programas de melhoramento genético são a seleção e 

obtenção de genótipos mais produtivos, sendo que a expressão desse potencial é em função 

dos componentes genéticos, ambientais e da interação entre genótipos e ambientes. Essa 

interação, caracterizada como o comportamento diferencial dos genótipos devido às 

variações ambientais (CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014), dificulta a avaliação do 

potencial produtivo e a seleção de materiais superiores, inflaciona as estimativas de 

variância genética resultando em superestimativas dos ganhos esperados com a seleção e 

em um menor êxito dos programas de melhoramento (DUARTE; VENCOVSKY, 1999).  

O componente ambiente, que pode afetar a expressão fenotípica do genótipo, é um 

conjunto de fatores não genéticos. Ele é representado pelas condições edafoclimáticas 

associadas com práticas culturais, ocorrência de patógenos e outras variáveis que afetam o 

desenvolvimento da planta (BORÉM; MIRANDA, 2013). Podem ser previsíveis, quando 

estão relacionadas a fatores permanentes do ambiente como fertilidade, fotoperíodo, data 

de semeadura, densidade, e imprevisíveis, quando ocorrem aleatoriamente, como estande 

final, distribuições de chuvas, temperatura, ventos, umidade relativa do ar, ocorrência de 

pragas, plantas daninhas e doenças (ALLARD; BRADSHAW, 1964). 
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A interação genótipos por ambientes é um fenômeno biológico (CHAVES, 2001) 

que dificulta a identificação de genótipos superiores, sendo, portanto necessárias 

extensivas avaliações da superioridade dos genótipos e suas respectivas produtividades e 

estabilidade, a fim de propor alternativas que minimizem a interação ou a aproveite em 

beneficio do melhoramento, pelo lançamento de cultivares com maior especificidade 

(GARBUGLIO; FERREIRA, 2015).  

 A interação G x A é detectada quando uma série de ambientes é considerada, ou 

seja, avaliam-se os genótipos em vários ambientes que representam as características do 

local de recomendação. Essa etapa é fundamental para os programas de melhoramento 

(MAIA et al., 2014). Quanto maior a diversidade genética entre os genótipos e entre os 

ambientes, maior será a importância da interação G x A (BORÉM; MIRANDA; 

FRITSCHE-NETO, 2017), sendo esse o principal complicador do trabalho do melhorista, 

exigindo que o melhoramento seja realizado nas condições em que o genótipo será 

utilizado.  

O método mais comum para detecção da interação G x A é a análise de variância 

conjunta, a qual determina pelo do teste F a existência da interação. Interações G x A são 

respostas diferenciais e significantes dos genótipos entre os ambientes, elas ocorrem 

quando as contribuições dos genes regulando o caráter diferem entre ambientes. A 

contribuição dos genes para a expressão de um caráter, fatores fisiológicos e bioquímicos 

são considerados a base biológica das interações G x A (BASFORD; COOPER, 1998; 

CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014).   

A interação G x A impacta todas as fases do programa de melhoramento genético, 

pode-se citar o efeito negativo da interação na herdabilidade, pois quanto maior o 

componente da interação menor a estimativa de H2 e, consequentemente, mais limitado o 

progresso da seleção. A decisão de lançamento de novas cultivares também é dificultada 

visto que a recomendação de cultivares adaptados à região com alta produção de grãos, 

proteína e óleo deve ser precedida por análises em diferentes ambientes, uma vez que o 

desempenho do genótipo, tratando-se de caracteres contínuos, resulta não só dos efeitos do 

genótipo, mas também dos efeitos de ambiente e da interação G x A (ALLARD; 

BRADSHAW, 1964; EBERHART; RUSSELL, 1966; NUNES, 1998; CRUZ; 

CARNEIRO; REGAZZI, 2014).  

Quando um mesmo conjunto gênico se expressa em diferentes ambientes, as 

diferenças nas respostas podem ser explicadas pela heterogeneidade das variâncias 

genéticas e experimentais ou por ambas, e quando diferentes conjuntos gênicos se 
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expressam em diferentes ambientes distintos, as diferenças nas respostas podem ser 

explicadas por uma inconsistência nas correlações genéticas entre os valores de um mesmo 

caráter em dois ambientes (FALCONER, 1989).  

Não basta apenas detectar a presença da interação, é necessário considerar sua 

natureza (VENCOVSKY; BARRIGA 1992), que pode ser simples ou complexa. É simples 

quando proporcionada pela diferença de variabilidade entre genótipos nos ambientes 

(CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014), ou seja, a interação representa apenas mudanças 

na magnitude do desempenho genotípico, sem alteração da ordem dos genótipos ao longo 

dos ambientes, genótipos superiores em um ambiente mantêm a superioridade nos outros 

(CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014). Esse tipo de interação não impõe dificuldades ao 

melhoramento, visto que cultivares superiores a um ambiente, também o são em outros 

(CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014). 

Já a interação complexa ocorre quando denota falta de correlação entre medidas de 

um mesmo genótipo em ambientes distintos e indica haver inconsistência na superioridade 

de genótipos com a variação ambiental, ocorrendo mudança nas posições (ranks) dos 

genótipos de um ambiente para outro, ou seja, haverá genótipos com desempenho superior 

em um ambiente, mas não em outro. Esse tipo de interação causa dificuldades ao 

melhoramento, pois além de dificultar à recomendação de cultivares com ampla 

adaptabilidade, traz a necessidade de realizar avaliações em um número maior de 

ambientes (CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014).  

No entanto, a interação G x A não deve ser vista apenas como um problema, pois as 

avaliações dos genótipos em vários ambientes permitem aos melhoristas identificar 

cultivares com adaptação especifica ou ampla, o que não seria possível com a avaliação em 

apenas um ambiente. Ela pode ser reduzida, utilizando-se cultivares específicas para cada 

ambiente, ou utilizando-se cultivares com ampla adaptabilidade e boa estabilidade, ou 

ainda estratificando-se a região considerada em sub-regiões com características ambientais 

semelhantes, dentro das quais a interação passa a ser não significativa (ALLARD; 

BRADSHAW, 1964; SOUZA, 1985; RAMALHO et al.,2012).  

Estudos sobre a interação G x A são de grande importância, porém eles não 

conseguem detalhar o comportamento dos genótipos nos diferentes ambientes (CRUZ; 

CARNEIRO; REGAZZI, 2012). Portanto, análises biométricas de adaptabilidade e 

estabilidade, pelas quais se tornam possíveis a identificação de cultivares de 

comportamento previsível e que sejam responsivos às variações ambientais, em condições 

especificas (ambientes favoráveis e desfavoráveis) ou amplas (CRUZ; CARNEIRO; 
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REGAZZI, 2014) são necessárias, visto que apenas analisar magnitude dos efeitos de 

interação não é suficiente para descrever o desempenho dos genótipos frente às alterações 

do ambiente (FINLAY; WILKINSON, 1963).  

 

2.9.  Análises de adaptabilidade e estabilidade  

 
A interação G x A é um dos principais desafios ao melhoramento genético. Entre as 

alternativas para minimizá-la, recomenda-se o emprego de cultivares com ampla 

adaptabilidade e estabilidade (CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014).  

Os termos adaptabilidade e estabilidade retomam o ano de 1930, em que 

homeostase foi considerada como propriedade inerente ao genótipo e que lhe capacita 

ajustar-se ao ambiente ou como processo auto regulatório que permite aos indivíduos a 

estabilização frente às flutuações de natureza interna e externa. A auto regulação nesse 

nível pode ser abordada como homeostase genética, a qual constitui a propriedade 

populacional de equilíbrio genético que resulta num certo grau de resistência às alterações 

ambientais (MAURO, 1991). 

A adaptabilidade refere-se à capacidade do genótipo em apresentar alto rendimento 

em relação a um determinado ambiente ou determinadas condições para o qual está 

adaptado (GALLAIS, 1992). Para outros autores, a adaptabilidade é a capacidade dos 

genótipos aproveitarem vantajosamente o estímulo ambiental (CRUZ; CARNEIRO; 

REGAZZI, 2014). A adaptabilidade de determinado cultivar de soja depende 

principalmente de sua resposta ao fotoperíodo, resultando, a princípio, em uma faixa 

limitada de adaptação pela latitude.   

A estabilidade é a capacidade de os genótipos mostrarem um comportamento 

altamente previsível em dados estímulos ambientais (CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI;, 

2014) sendo, portanto uma característica que deve ser analisada em mais de uma época de 

produção (MAURO, 1991), ou considerando o principio da invariância, é a constância de 

comportamento nos diferentes ambientes estudados, ou ainda, é a capacidade dos 

genótipos em apresentar somente pequenas variações no seu comportamento geral quando 

submetidos a diferentes condições ambientais.  

As análises de adaptabilidade e estabilidade permitem identificar genótipos de 

comportamento mais estável e que respondam previsivelmente às variações ambientais 

(CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014). Algumas dessas análises dividem os efeitos da 

interação G x A em efeitos de genótipos e de ambientes, revelando a contribuição relativa 
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A classificação dos ambientes foi feita com base nos índices ambientais (Ij), 

propostos por Eberhart e Russel (1966), definidos como a diferença entre a média dos 

genótipos avaliados em cada ambiente e a média geral dada.  Valores negativos de Ij 

identificam os ambientes desfavoráveis e valores positivos identificam ambientes 

favoráveis.  

Esse método apresenta como principais vantagens em relação à estatística 

paramétrica a redução da tendenciosidade causada por pontos acentuadamente fora da 

equação de regressão ajustada, a não obrigatoriedade de assumir hipóteses sobre a 

distribuição dos valores fenotípicos, a facilidade de uso e interpretação dos parâmetros de 

estabilidade com base nas classificações e o fato de que a inclusão ou retirada de um ou 

poucos cultivares não causam grandes variações nas estimativas e permite as classificações 

dos genótipos para seleção, no processo de melhoramento. 

 Oliveira et al. (2015) ao estudarem 9 genótipos de soja em sete ambientes durante 

vários ciclos, identificaram UFUS Guarani e as linhagens L01V13 e L05V13 como sendo 

de alta produtividade e estabilidade.  

Marques et al. (2011) identificaram a cultivar UFUS Xavante como sendo de alta 

estabilidade, ao utilizaram o método Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1988). 

 

2.9.4. Método AMMI 

 
A análise AMMI (Additive Main Effects and Multiplicative Interaction) foi 

proposta inicialmente por Mandel (1971). Ela é uma combinação de métodos univariados 

(análise de variância) com métodos multivariados (análise dos componentes principais e 

decomposição de valores singulares), e permite um detalhamento maior da soma de 

quadrados da interação e, consequentemente traz vantagens no entendimento desse efeito, 

quando comparada com outros métodos tradicionais.  

Analisar os componentes principais consiste em transformar um conjunto de 

variáveis originais em outro conjunto de variáveis de mesma dimensão denominadas de 

componentes principais, com o objetivo de reduzir a quantidade de dados, com menor 

perda possível da informação (VARELA, 2008). Os componentes principais apresentam 

propriedades importantes como: cada componente é uma combinação linear de todas as 

variáveis originais, são independentes entre si e estimados com o propósito de reter, em 
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ordem de estimação, o máximo de informação, em termos de variação total contida nos 

dados (VARELA, 2008).  

Quando se avalia vários caracteres no campo, como altura da planta, produtividade 

de grãos, percentagem de óleo, ciclo, etc., utiliza-se técnicas de componentes principais, 

com vistas a encontrar combinações lineares dessas variáveis que melhor descrevam a 

variabilidade dos genótipos (DUARTE; VENCOVSKY, 1999). 

O número de componentes principais com os quais se pretende reduzir a dimensão 

dos dados e fornecer uma descrição mais parcimoniosa da interação G x A, é o menor 

possível (LAVORANTI et al., 2004). Para determinar o número de eixos a serem retidos, 

para explicar o padrão relacionado à interação, determinam-se os graus de liberdade 

associados à parcela da soma de quadrados devido à interação G x A relacionada a cada 

membro da família AMMI. Obtém-se o quadrado médio correspondente a cada parcela, 

posteriormente obtem-se um teste F, avaliando-se a significância de cada componente em 

relação ao quadrado médio do erro (LAVORANTI et al., 2004). Isto resulta em um quadro 

de análise de variância semelhante ao tradicional, com desdobramento para a fonte de 

variação G x A é estimado o efeito da interação para cada genótipo em cada ambiente 

(gaij).  (DUARTE; VENCOVSKY, 1999).  

Na sequência, a interação é desdobrada por meio das técnicas dos componentes 

principais, objetivando captar por meio de alguns poucos componentes (até três) grande 

parte do padrão de variação, causada pela interação G x A facilitando a visualização e 

interpretação dos resultados (RAMALHO  et al., 2012). Sabe-se que nos primeiros eixos 

há maior captação da porcentagem padrão, com diminuição nos eixos subsequentes, e que 

à medida que se eleva o número de eixos selecionados, aumenta-se a porcentagem de 

“ruído”, reduzindo o poder de predição da análise (OLIVEIRA; DUARTE; PINHEIRO, 

2003). Essa análise objetiva selecionar modelos que expliquem o padrão relacionado com a 

interação, eliminando os ruídos presentes nos dados e sem interesse agronômico 

(LAVORANTI et al., 2004).  

Ocorre a combinação em um único modelo, componentes aditivos para os efeitos 

principais, ou seja, genótipos (g)i e ambientes (a)j e, multiplicativos para os efeitos da 

interação, (ga)ij (MALOSETTI; RIBAUT; EEUWIJK, 2013; ZOBEL; WRIGHT, GAUCH,  

1988). O número de componentes principais varia de 1 a q, sendo q= mínimo (g-1; a-1), 

dessa forma, a resposta média de um genótipo i em um ambiente j é dada por:   
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(DUARTE; VENCOVSKY, 1999). Genótipos que são mais semelhantes entre si ficam 

mais próximos na dispersão gráfica. O mesmo acontece para os ambientes. Genótipos e/ou 

ambientes que são similares tendem a se agrupar (MALOSETTI; RIBAUT; EEUWIJK, 

2013). 

Essa análise pode ajudar tanto na identificação de genótipos de alta e largamente 

adaptados, como na realização do zoneamento agronômico, com fins de recomendação 

regionalizada e seleção de locais de teste. Além disto, permite uma análise mais detalhada 

da interação, garante a seleção de genótipos mais produtivos (capazes de capitalizar 

interações positivas com ambientes), propicia estimativas mais precisas das respostas 

genotípicas e possibilita uma fácil interpretação gráfica dos resultados da análise 

estatística.  

Sousa et al. (2015) utilizaram o método AMMI para avaliarem 27 genótipos de soja 

precoce em 5 locais de Minas Gerais, e identificaram o genótipo G5 como sendo de alta 

adaptabilidade e estabilidade, resultado esse que esteve em consonância com os obtidos 

pelo método GGE biplot.  

 

2.9.5. Método Centroide  

 
O método Centroide (ROCHA et al., 2005), método não paramétrico, baseado em 

componentes principais, consiste na dispersão dos genótipos e ambientes em um plano 

com poucos eixos e permite a comparação de valores de distância cartesiana entre os 

genótipos e quatro genótipos referência, chamados de ideótipos, os quais são obtidos com 

base nos dados experimentais. Esses ideótipos objetivam caracterizar genótipos de máxima 

adaptabilidade geral e específica a ambientes favoráveis ou desfavoráveis, como também 

os de adaptabilidade mínima.  

Esse método facilita a recomendação de cultivares, pois permite o direcionamento 

de genótipos em relação à variação ambiental, dispensa a análise de vários parâmetros, 

como a que ocorre nos métodos baseados em regressão. Os ideótipos são caracterizados 

conforme Tabela 2: 
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CAPÍTULO 2: DIVERGÊNCIA GENÉTICA DE GENÓTIPOS DE SOJA SOB 
INFECÇÃO NATURAL POR FERRUGEM, SEM FUNGICIDA 

 

 

Resumo 

 

O estudo da diversidade genética auxilia o melhorista na tomada de decisão da escolha 
de genitores que sejam mais divergentes, possibilitando a exploração da variabilidade 
genética pré-existente nos parentais. Os objetivos deste capítulo foram avaliar o 
desempenho agronômico, determinar a diversidade genética entre linhagens e cultivares 
de soja sob infecção natural por Phakopsora pachyrhizi e indicar cruzamentos em soja 
visando resistência à ferrugem asiática. O experimento foi conduzido na safra 2016/17, 
na Fazenda Capim Branco da UFU com 14 genótipos de soja, sendo 12 linhagens 
desenvolvidas pelo Programa de Melhoramento Genético de Soja da UFU (UFUS 1117-
01, UFUS 1117-02, UFUS 1117-03, UFUS 1117-05, UFUS 1117-06, UFUS 1117-07, 
UFUS 1117-08, UFUS 1117-09, UFUS 1117-10 e UFUS 1117-11) e 4 cultivares 
(UFUS 7415, UFUS Riqueza, TMG 801 e BRSGO 7560), em delineamento de blocos 
casualizados com três repetições. Foi constatada a existência de variabilidade genética 
para todos os caracteres estudados, com exceção de altura de inserção de primeira 
vagem e altura de planta no florescimento. Os genótipos UFUS 1117-01, UFUS 1117-
07, UFUS 1117-08, UFUS 1117-09, UFUS 1117-10 apresentaram resistência a 
Phakopsora pachyrhizi e os caracteres altura de planta na maturidade, número de 
vagens chochas, número de dias para maturidade e área abaixo da curva de progresso da 
doença foram os que mais contribuíram para a diversidade genética. As linhagens 
UFUS 1117-03 e UFUS 1117-06 foram as mais divergentes, e hibridações entre os 
seguintes pares de genótipos são promissoras para a obtenção de populações 
segregantes com alta variabilidade genética e resistência à ferrugem asiática UFUS 
1117-06 x UFUS 1117-09; UFUS 1117-06 x UFUS 1117-08; UFUS 1117-06 x UFUS 
1117-01; UFUS 1117-06 x TMG 801; UFUS 1117-06 x UFUS 1117-10; UFUS 1117-
06 x UFUS 1117-07; UFUS 1117-06 x BRS GO7560.  

 
 
 

 

 

 

 

 

 

Palavras-chaves: diversidade genotípica, seleção de genitores, resistência genética. 
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CHAPTER 2: GENETIC DIVERGENCE OF SOYBEAN GENOTYPES UNDER 
NATURAL RUST INFECTION WITHOUT FUNGICIDE 

 

 

Abstract 

 

The study of genetic diversity assists the breeder in the choice of parents which are 
more divergent, allowing the exploration of preexisting genetic variability in the 
parents. The objectives of this chapter were to evaluate the agronomic traits, to 
determine the genetic diversity between soybean strains and cultivars under natural 
infection by Phakopsora pachyrhizi and to indicate crosses in soybean for resistance to 
Asian rust. The experiment was conducted in the 2016/17 crop, at Fazenda Capim 
Branco, UFU, with 14 soybean genotypes, with 10 lines developed by the UFU 
Soybean Breeding Program (UFUS 1117-01, UFUS 1117-02, UFUS 1117-03 , UFUS 
1117-05, UFUS 1117-06, UFUS 1117-07, UFUS 1117-08, UFUS 1117-09, UFUS 
1117-10 and UFUS 1117-11) and 4 cultivars (UFUS 7415, UFUS Riqueza, TMG 801 
and BRSGO 7560), in a randomized complete block design with three replicates. It was 
verified the existence of genetic variability for all traits studied, except for first pod 
insertion height and plant height at flowering. The genotypes UFUS 1117-01, UFUS 
1117-07, UFUS 1117-08, UFUS 1117-09, UFUS 1117-10 showed resistance to 
Phakopsora pachyrhizi and the traits plant height at maturity, number of empty pods, 
number of days at maturity and area below the disease progress curve were the major 
contributors to genetic diversity. The strains UFUS 1117-03 and UFUS 1117-06 were 
the most divergent, and hybridizations between the following pairs of genotypes are 
promising for obtaining segregant populations with high genetic variability and 
resistance to Asian rust UFUS 1117-06 x UFUS 1117-09 ; UFUS 1117-06 x UFUS 
1117-08; UFUS 1117-06 x UFUS 1117-01; UFUS 1117-06 x TMG 801; UFUS 1117-
06 x UFUS 1117-10; UFUS 1117-06 x UFUS 1117-07; UFUS 1117-06 x BRSGO 
7560. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Key words: genotypic diversity, selection of parents, genetic resistance. 
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1. INTRODUÇÃO 

 
 
O início do cultivo da soja (Glycine max L. Merrill) no Brasil deve-se à introdução 

de germoplasma americano. No entanto, devido às diferenças de latitudes entre os países, 

os genótipos trazidos não mostraram adaptação no Brasil (DALL’AGNOL, 2016). Dessa 

forma, durante muitos anos a soja passou por expressivos processos de melhoramento 

genético visando sua adaptação às regiões brasileiras (SEDIYAMA, 2015). 

O melhoramento genético promoveu elevação da produtividade de grãos devido ao 

desenvolvimento de cultivares específicas a diversas condições edafoclimáticas e 

resistentes aos estresses bióticos e abióticos. A resistência às doenças foi uma das 

principais conquistas do melhoramento, entretanto, devido à evolução dos patógenos, 

muitas doenças surgiram, como a ferrugem asiática da soja, causada por Phakopsora 

pachyrhizi.  

A ferrugem asiática é a doença mais destrutiva e a que causa os maiores danos na 

soja (FIALLOS, 2011). Devido à alta agressividade de Phakopsora, ampla gama de 

hospedeiros e facilidade de disseminação pelo vento, o controle genético faz-se necessário, 

pois a resistência genética é a estratégia mais eficaz a longo prazo para controle da 

ferrugem (SHUXIAN, 2010). 

No processo de desenvolvimento de cultivares superiores e tolerante a ferrugem é 

necessária à identificação de fontes de genes de resistência e materiais que apresentem 

diversidade genética, a fim de se explorar nas populações segregantes a variabilidade 

proveniente das hibridações entre parentais. Entretanto, sabe-se que o germoplasma 

brasileiro é de base genética estreita, tendo originado de poucas linhagens ancestrais, o que 

limita a escolha de genitores (MIRANDA et al., 2007; PRIOLLI et al., 2010; 

WYSMIERSKI; VELLO, 2013).  

A estreita base genética da soja brasileira é comprovada por diversas pesquisas 

(BONETTI, 1983; PRIOLLI et al., 2004; MIRANDA et al., 2007). Wysmierski e Vello 

(2013), ao avaliarem a divergência genética de 444 cultivares brasileiras, constataram que 

apesar da origem proveniente de 60 ancestrais comuns, apenas quatro ancestrais 

representavam 55,26% da base genética. 

Dessa forma, avaliação da diversidade genética orienta os melhoristas no processo 

de ampliação da base genética em programas de melhoramento, pois fornece informações 

úteis na utilização dos recursos além de direcionar na escolha de genitores mais 

divergentes (BERTAN et al., 2006). Os estudos são realizados com análises multivariadas 
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(VAL et al., 2014), medidas de dissimilaridade, métodos de agrupamentos, componentes 

principais e variáveis canônicas a partir dos caracteres agronômicos (CRUZ; FERREIRA; 

PESSONI, 2011).  

Dessa forma, o objetivo deste trabalho foi: avaliar o desempenho agronômico e 

determinar a diversidade genética entre linhagens e cultivares de soja sob infecção natural 

por ferrugem; e indicar combinações de soja visando resistência à ferrugem asiática.  
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2. MATERIAL E MÉTODOS 

 

O experimento foi conduzindo na safra 2016/17, na fazenda experimental Capim 

Branco, pertencente à Universidade Federal de Uberlândia, onde está instalado o Programa 

de Melhoramento Genético de Soja da UFU, localizado no município de Uberlândia - 

Minas Gerais, cujas coordenadas geográficas são 18° 52’ S; 48° 20’ W e 872 m de altitude. 

Avaliaram-se, 14 genótipos de soja, sendo 10 linhagens desenvolvidas pelo 

Programa de Melhoramento Genético de Soja da UFU (UFUS 1117-01, UFUS 1117-02, 

UFUS 1117-03, UFUS 1117-05, UFUS 1117-06, UFUS 1117-07, UFUS 1117-08, UFUS 

1117-09, UFUS 1117-10 e UFUS 1117-11) e 4 cultivares ( UFUS 7415, UFUS Riqueza, 

TMG 801 e BRSGO 7560), cujas características estão apresentadas a seguir (Tabela 1).  

 

 Tabela 1: Características das cultivares avaliadas em Uberlândia- MG.  

Cultivares 
Instituição  
de Origem 

Cor  
de Flor 

Ciclo 
(dias) 

Reação à  
Ferrugem 

Região de  
Adaptação 

BRSGO 7560 EMBRAPA Roxa 123 Resistente MG, SP (norte), DF, 
GO 

TMG 801 Fundação 
MT e TMG 

Roxa 125 
Resistente 

MG, MS, GO, PR,  
RS, SC, SP, Paraguai 

UFUS 7415 UFU Roxa 117 Suscetível GO, MG, MT 
UFUS Riqueza UFU Branca 129 Tolerância média GO, MG, MT 
EMBRAPA: Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária; Fundação MT: Fundação Mato 
Grosso; TMG: Tropical Melhoramento Genético; UFU: Universidade Federal de Uberlândia.  

 

Os dados metereológicos da área experimental durante a safra 2016/17 estão 

apresentados na Figura 1.  
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Figura 1: Temperatura média (°C) e precipitação (mm) na Fazenda Capim Branco, em 

Uberlândia, na safra 2016/17. Fonte: Estação Meteorológica da Fazenda Capim Branco. 

 

O experimento foi instalado em delineamento de blocos completos casualizados 

com três repetições. Cada parcela foi constituída de quatro linhas de plantas de soja com 

5,0 m de comprimento, espaçadas entre elas a 0,5 m totalizando 10,0 m2. A área útil foram 

as duas linhas centrais de cada parcela, sendo eliminadas 0,50 m de cada extremidade, 

referente à bordadura, totalizando 4,0 m2. 

A área experimental situa-se em Latossolo Vermelho Escuro distrófico, 

caracterizado por ser profundo e poroso, apresentando condições adequadas para o 

desenvolvimento da soja. O solo foi preparado convencionalmente: uma aração e duas 

gradagens, em seguida, realizou-se a adubação com o formulado 02-28-18 na dose de 400 

kg ha-1. 

Anteriormente à semeadura, as sementes foram tratadas com o fungicida a base de 

Carbendazim e Tiram, de ação sistêmica e de contato, para prevenção das doenças mancha 

púrpura, Podridão de Fusarium, Phomopsis e Antracnose. Em seguida, realizou-se 

inoculação com Bradyrhizobium japonicum, contendo duas estirpes de bactérias, as quais 

são capazes de estabelecer uma simbiose com a planta que culmina na formação de 

nódulos, local onde ocorre a fixação biológica de nitrogênio.  

A semeadura ocorreu no dia 05 de novembro de 2016, de forma manual, em uma 

profundidade de 3 a 5 cm. Na sequência, aplicaram-se os herbicidas de princípios ativos S-

Metolacloro e Haloxifope-P-Metilico. O desbaste foi realizado 21 dias após a emergência, 

mantendo uma densidade de 15 plantas por metro linear. Para a manutenção da cultura 

limpa, capinas manuais foram realizadas.  
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Na parcela útil, foram amostradas aleatoriamente cinco plantas, as quais foram 

identificadas de acordo com os estádios de desenvolvimento da cultura (Tabela 2), 

proposto por Fehr e Caviness (1977).  

 

Tabela 2: Descrição dos estádios fenológicos da soja proposto por Fehr e Caviness 
(1977). 

Estádio 
Descrição 

Símbolo Denominação 
VE Emergência Os cotilédones estão acima da superfície do solo 
VC Cotilédone 

desenvolvido 
Cotilédones totalmente abertos 

V1 Primeiro nó As folhas unifolioladas estão completamente 
abertas 

V2 Segundo nó Primeira folha trifoliolada aberta 
V3 Terceiro nó Segunda folha trifoliolada aberta 
V(n) Enésimo nó “Enésimo” nó ao longo da haste principal com 

trifólio aberto 
R1 Início do florescimento Uma flor aberta em qualquer nó da haste 

principal 
R2 Florescimento pleno Maioria das inflorescências da haste principal 

com flores abertas 
R3 Início da frutificação Vagens com 0,5 a 1,5 cm de comprimento no 

terço superior da haste principal 
R4 Frutificação plena Maioria das vagens no terço superior da haste 

principal com comprimento de 2 a 4 cm 
(“canivete”) 

R5 Início do enchimento 
de grãos 

Grão com 3 mm de comprimento em vagem num 
dos 4 últimos nós do caule, com folha 

completamente desenvolvida 
R6 Semente formada ou 

granação plena 
100% de granação. Maioria das vagens no terço 

superior contendo sementes verdes em seu 
volume máximo (“vagem gorda”) 

R7 Início da maturação Uma vagem normal no caule com coloração de 
madura 

R8 Maturação plena 95% das vagens com coloração de madura 
 

 As plantas selecionadas foram identificadas com fita colorida e os seguintes 

dados foram mensurados nos estádios correspondentes: 

a) Altura de planta na floração (APF) e altura de planta na maturidade 

(APM): distância em centímetros, a partir da superfície do solo até a extremidade da 

haste principal, quando as plantas encontravam-se no estádio reprodutivo R1 e R8. 

b) Número de nós na haste principal na floração (NNF) e na maturidade 

(NNM): contagem do número de nós na haste principal, quando as plantas 

encontravam-se no estádio reprodutivo R1 e R8. 
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3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

 
Observou-se a existência de variabilidade genética para todos os caracteres 

agronômicos avaliados, com exceção de altura de inserção da primeira vagem e altura 

de planta na floração, ao nível de 1% e 5%, pelo teste F (Tabela 2), revelando a 

possibilidade de seleção de linhagens superiores. Teixeira et al. (2017), Machado et al. 

(2017), Cantelli et al. (2016) e Barros et al. (2016) também constataram a existência de 

variabilidade genética para os mesmos caracteres desse estudo. Entretanto, alguns 

autores como Bizari et al. (2017) não detectaram variabilidade genética para altura de 

planta na maturidade e número de vagens. 

 

Tabela 2: Quadrados médios, coeficientes de variação e parâmetros genéticos de 

caracteres agronômicos e produtividade de grãos de 14 genótipos de soja, na safra 2016 

na safra 2016/17, em Uberlândia- MG. 

Caracteres  QMG H2(%) CVg/CVe CV(%) 

NDF 163,70* 96,71 3,13 4,34 
APF 190,23 4,42 0,12 21,77 
NNF 23,45* 85,27 1,39 12,20 
NDM 70,40* 96,16 2,89 1,29 
APM 497,45** 61,19 0,73 17,62 
NNM 37,87* 93,71 2,23 8,67 
A1V 18,14 0,00 0,00 35,37 
NNP 9,96* 80,04 1,16 12,53 
NVC 22,26** 57,80 0,66 18,16 
NVCo 14071,31* 79,23 1,13 42,86 
PROD 1389703,23*  73,32 0,87 28,22        

AACPD 31436,85* 68,55 0,85 34,77 
NDF: número de dias para o florescimento; APF: altura de planta no florescimento; NNF: 
número de nós no florescimento; NDM: número de dias para a maturidade; APM: altura de 
planta na maturidade; NNM: número de nós na maturidade; A1V: altura de inserção da primeira 
vagem; NNP: número de nós produtivos; NVC (dado transformado): número de vagens cheias; 
NVCo: número de vagens chochas; PROD: produtividade; AACPD: área abaixo da curva de 
progresso da  doença; QMG: quadrado médio do genótipo; H2: coeficiente de determinação 
genotípico, CVg: coeficiente de variação genético; CVe: coeficiente de variação experimental; 
CV: coeficiente de variação geral. ** e *significativo ao nível de 1% e 5% de probabilidade, 
respectivamente, pelo teste F. 
 

Para obtenção do progresso genético em trabalhos de melhoramento, a precisão 

experimental é de fundamental importância (LEITE et al., 2015). Diante disto, ao 

avaliar o coeficiente de variação (CV) notou-se oscilação de 1,29% para NDM, a 
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42,86%, para NVC (Tabela 2). Os maiores valores de CV foram para NVCo (42,86%), 

ALT1V (35,37%), AACPD (34,77) e PROD (28,22%).  

A produtividade de grãos sofre influência de uma ampla gama de fatores, dessa 

forma as estimativas obtidas nesse estudo de 28,22% estão dentro do recomendando 

para experimentos de campo (inferior a 30%), segundo Pimentel Gomes (1987). Além 

disso, trata-se da avaliação de linhagens e de um caractere de natureza quantitativa, ou 

seja, controlados por muitos genes e altamente influenciados pelo ambiente (LEITE et 

al., 2015). 

Os menores valores de CV foram de 1,29% (NDM), 4,34% (NDF) e 8,67% 

(NNM), os quais estão próximos aos encontrados por Teixeira et al. (2017) e Felici 

(2017). Esses valores, segundo Pimentel Gomes (2009), são considerados baixos, pois 

foram inferiores a 20%. Os valores de CV desse estudo estão em consonância com os 

obtidos por Perini Júnior et al. (2012), Nogueira et al. (2012), Teixeira et al. (2017) e 

Machado et al. (2017) ao estudarem também genótipos de soja.  

Em estudo sobre correlações entre os caracteres agronômicos em progênies F6 de 

soja, Souza et al. (2015) encontraram CV variando de 3,74% para número de dias para a 

maturidade, a 20,96% para altura de planta no florescimento.  

Quando gerações avançadas são avaliadas, o parâmetro genético H2 é 

denominado de coeficiente de determinação genotípico, pois são genótipos fixados e 

pré-selecionados (VASCONCELOS et al., 2012; YOKOMIZO; VELLO, 2000). O 

conhecimento desse parâmetro permite estabelecer os ganhos genéticos a serem obtidos, 

além de auxiliar na definição da estratégia a ser utilizada nos programa de 

melhoramento (BALDISSERA et al., 2014).  

Valores de H2 acima de 70% são considerados altos (RAMALHO et al., 2012), 

dessa forma, os caracteres de NDF (96,71%), NDM (96,16%), NNM (93,71%), NNF 

(85,27%), NNP (80,04%), NVCo (79,23%) e PROD (73,32%) obtiveram altas 

estimativas (Tabela 2), indicando predominância de diferenças genéticas e perspectiva 

de sucesso pela seleção fenotípica. Esse sucesso de seleção é reafirmado pelas 

estimativas próximas ou superiores a 1 para a razão CVg/CVe (Tabela 2).  

Estimativas inferiores a 70% foram encontrados para os caracteres: APF 

(4,42%), APM (61,19%), A1V (0,00), NVC (57,80%) e AACPD (68,55%) (Tabela 2). 

Zhang et al. (2015) ao avaliarem 309 genótipos de soja verificaram altos valores de H2 

para NDF (95,6%), NDM (94,2%) e APM (82,8%), o que está de acordo com esse 

estudo, com exceção de APM, que obteve baixa estimativa. Bizari et al. (2017) 
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encontraram os menores valores de H2 para número de vagens (54,19 %) e altura da 

planta na maturidade (65,73 % ), corroborando com esse estudo. 

Nesse estudo, o caráter PROD apresentou estimativa de H2 alta, entretanto, 

usualmente ele apresenta baixo H2, devido ao comportamento quantitativo, em função 

de um grande número de loci que o controla, pois grande parte da variação fenotípica é 

de origem ambiental (HAMAWAKI et al., 2012). Valores médios a altos para H2 e 

coeficiente de variação genética estão relacionados à maior variabilidade genética e 

acurácia seletiva, além de possibilitar a seleção de linhagens de soja com características 

superiores.  

Outro parâmetro importante ao melhoramento é a razão entre o coeficiente de 

variação genético (CVg) e o coeficiente de variação ambiental (CVe), o qual é 

indicativo de obtenção de ganhos genéticos mais expressivos na seleção (CRUZ; 

REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Quando o valor estimado for maior ou igual à unidade, 

significa que a variação genética disponível é a principal responsável pela variação 

estimada dos dados experimentais, indicando facilidade de seleção de genótipos para o 

caráter (LEITE et al., 2016; CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).  

Analisando as razões CVg/CVe (Tabela 2), os caracteres NDF (3,13), NNF 

(1,39), NDM (2,89), NNM (2,23), NNP (1,16), NVCo (1,13), apresentaram valores 

superiores a 1, indicando características favoráveis a seleção. Além disso, valores de 

CVg/CVe próximos à unidade, foram encontrados para PROD (0,87), AACPD (0,85), 

APM (0,73) e NVC (0,66), e os menores valores para A1V (0,00), APF (0,12) (Tabela 

2). Resultados semelhantes foram encontrados por Leite et al. (2016), Barros et al. 

(2016),  Machado et al. (2017) e Teixeira et al. (2017).  
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 Tabela 3: Caracteres agronômicos avaliados em 14 genótipos de soja cultivados sob 

infecção natural por Phakopsora pachyrhizi, em Uberlândia-MG, safra 2016/17.  

NDF: número de dias para o florescimento; APF: altura de planta no florescimento; NNF: 
número de nós na haste principal no florescimento; NDM: número de dias para a maturidade; 
APM: altura de planta na maturidade; NNM: número de nós na maturidade. Médias seguidas 
pelas mesmas letras na vertical pertencem ao mesmo grupo, pelo teste de Scott-Knott, a 1% e 
5% de probabilidade. 

 

Na Tabela 3 é possível observar as médias dos valores fenotípicos dos genótipos 

em relação aos caracteres NDF, APF, NNF, NDM, APM e NNM. Os caracteres NDF e 

NDM permitiram separar os genótipos em quatro grupos. Os genótipos com menores 

ciclos vegetativos foram UFUS 7415 (44 dias), UFUS 1117-02 (41,67 dias) e BRSGO 

7560 (41,67), seguido de UFUS 1117-01 (49,33 dias) e TMG 801(47,33). Entretanto, 

UFUS 1117-03 (63,33 dias), UFUS 1117-06 (59,33 dias), UFUS 1117-09 (58,67 dias), 

UFUS Riqueza (60,33 dias) e UFUS 1117-11 (61,67 dias) apresentaram as maiores 

fases vegetativas. Machado et al. (2017) ao estudar 24 genótipos de soja identificou 5 

grupos diferentes quanto ao ciclo vegetativo, sendo 45,3 dias o menor valor e 61,7 dias 

o maior.  

O florescimento da soja é induzido quando o comprimento do dia é menor que o 

fotoperíodo crítico da cultivar (BARROS; SEDIYAMA, 2009), portanto, cultivares que 

apresentam maiores NDF percebem o estímulo para o florescimento mais tarde, e dessa 

forma, conseguem desenvolver mais, atingem maiores alturas, maiores pesos de matéria 

seca e maior produção, no entanto, genótipos de menores fases vegetativas, tendem a 

menores alturas na maturidade e baixas produtividades (SEDIYAMA et al., 2016).   

Genótipos NDF 
APF 
 (cm) 

NNF NDM 
APM 
(cm) 

NNM 

UFUS 1117-01 49,33 c 68,40 a 15,00 a 124,67 c 79,87 a 17,73 b 
TMG 801 47,33 c 67,60 a 15,20 a 125,67 c 79,53 a 17,60 b 

UFUS 1117-02 41,67 d 54,73 a 12,67 b 120,67 d 62,40 b 14,40 c 
BRSGO 7560 41,67 d 53,13 a 10,07 b 123,33 c 62,33 b 11,80 c 

UFUS RIQUEZA 60, 33 a 61,33 a 16,13 a 131,33 b 82,60 a 18,87 b 
UFUS 1117-03 63,33 a 54,80 a 17,47 a 134, 00 a 97,13 a 25,73 a 

UFUS 7415 44,00 d 54,13 a 11,73 b 118,00 d 67,13 b 13,60 c 
UFUS 1117-05 55,33 b 52,20 a 17,87 a 126,33 c 62,73 b 19,60 b 
UFUS 1117-06 59,33 a 70,20 a 19,67 a 133,33 a 88,40 a 20,67 b 
UFUS 1117-07 55,33 b 52,40 a 11,67 b 130,33 b 62,73 b 13,73 c 
UFUS 1117-08 56,00 b 67,87 a 16,07 a 129,00 b 93,26 a 18,67 b 
UFUS 1117-09 58,67 a 69,07 a 17,00 a 131,67 b 89,07 a 19,47 b 
UFUS 1117-10 53,67 b 73,53 a 14,80 a 131,33 b 85,53 a 17,67 b 
UFUS 1117-11 61,67 a 67,80 a 17,87 a 130,00 b 91,40 a 19,60 b 

MÉDIA 53,40 61,94 15,22 127,83 78,87 17,79 
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Quanto ao número de dias para a maturidade, as linhagens UFUS 7415 e UFUS 

1117-02 apresentaram os menores NDM, 118 e 120,67 dias, respectivamente, sendo, 

portanto identificadas como ciclo médio (NEPOMUCENO et al., 2008). As linhagens 

UFUS 1117-03 e UFUS 1117-06 foram identificadas com os maiores NDM, 134, 00 e 

133,33 dias, e são, portanto genótipos semitardios (NEPOMUCENO et al., 2008).  

Percebe-se que as plantas com maiores NDF são também as plantas com maiores 

NDM, o que está de acordo com Pires et al. (2012), que encontraram que as plantas de 

soja com maior ciclo vegetativo no município de Gurupi, no Tocantins, apresentaram 

também maior período para atingir a maturidade.  

Cunha et al. (2013) ao avaliarem 79 progênies de soja em geração F5, semeadas 

em fevereiro, encontraram duas linhagens de ciclo precoce (92 dias). Isso se deve ao 

fato que devido ao momento da semeadura, as plantas foram induzidas a floração 

precoce, pois a soja é uma planta de dias curtos e sensíveis ao fotoperíodo. Essa indução 

precoce não foi observada neste estudo, visto que a semeadura dos genótipos ocorreu 

em novembro, ou seja, dentro do período recomendado para a cultura (EMBRAPA, 

2016).  

Os genótipos UFUS 7415 e UFUS 1117-02 por apresentarem menores NDM 

(Tabela 3) podem ser selecionados visando-se a realização de uma segunda safra na 

mesma área. Além disso, genótipos de ciclo menores são utilizados no escape de 

doenças, como a ferrugem asiática, reduzindo assim o número de aplicações de 

fungicidas (SILVA; JULIATTI; SILVA, 2007; SILVA et al., 2015; UNÊDA - 

TREVISOLI et al., 2010). 

O caráter altura de planta na floração não apresentou variabilidade genética 

(Tabela 3), não sendo, portanto possível à separação entre grupos. A altura de planta na 

maturidade oscilou entre 62,33 cm e 93,26 cm, e foi possível a obtenção de dois grupos, 

sendo UFUS 1117-01, UFUS 1117-03, UFUS 1117-06, UFUS 1117-08, UFUS 1117-

09, UFUS 1117-10, TMG 801, UFUS Riqueza e UFUS 1117-11 os genótipos que 

apresentaram estimativas de APM superiores (Tabela 3).   

A altura de planta na floração e maturidade representam características de grande 

importância ao cultivo da soja, visto que plantas que apresentam alturas maiores que 

100 cm tendem a acamar dificultando a colheita mecanizada (NOGUEIRA et al., 2009; 

SEDIYAMA; SILVA; BORÉM, 2015). Sabe-se que plantas com altura na maturidade 

entre 70 e 80 cm estão na faixa ideal, e são adequadas à colheita mecanizada 

(SEDIYAMA, TEIXEIRA; REIS, 2013; CUNHA et al., 2013). Além disso, caracteres 
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relacionados à floração e maturidade são importantes para melhorar o rendimento, 

especialmente o valor agronômico (LOPES et al., 2002).  

A média de APF encontrada nesse estudo (Tabela 3) foi de 61,94 cm, estimativa 

abaixo do encontrado por Hamawaki et al. (2010) ao avaliarem o desempenho 

agronômico de 24 genótipos de soja em Minas Gerais, que obtiveram média de 86,8 cm.  

Ainda na Tabela 3 foi possível analisar os dados de número de nós na haste 

principal na floração (NNF). Foi possível separar os genótipos em dois grupos, 

corroborando com o relatado por Teixeira et al. (2017), ao estudarem 37 genótipos de 

soja, em Uberlândia- MG. O número de nós no florescimento oscilou de 10,07 para o 

genótipo BRSGO 7560 a 19,67, para UFUS 1117-06.  

Quanto ao número de nós na maturidade (Tabela 3), as médias oscilaram entre 

11,80 para BRSGO 7560 e 25,73 para UFUS 1117-03, limite superior ao encontrado 

por Machado et al. (2017). Obteve-se a formação de três grupos, em que UFUS 1117-03 

apresentou o maior número de nós, seguido do grupo formado pelos genótipos que 

obtiveram médias entre 9,60 a 20,67: UFUS 1117-01, TMG 801, UFUS Riqueza, UFUS 

1117-05, UFUS 1117-06, UFUS 1117-08, UFUS 1117-09 e UFUS 1117-10, UFUS 

1117-11. Nesse grupo, encontram-se os genótipos com número de nós desejáveis ao 

melhoramento, o qual deve ser de 17 a 18 nós na haste principal (SEDIYAMA; SILVA; 

BORÉM, 2015). Os genótipos UFUS 1117-02, UFUS 1117-04 e UFUS 1117-07 e 

BRSGO 7560, apresentaram os menores números de nós na maturidade.  

Na Tabela 4 estão representadas as médias fenotípicas dos caracteres altura de 

inserção da primeira vagem, número de nós produtivos, número de vagens cheias, 

número de vagens chochas e produtividade.  
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Tabela 4: Médias dos caracteres agronômicos, produtividade de grãos e AACPD, 

avaliados em 14 genótipos de soja, na safra 2016/17, em Uberlândia- MG. 

A1V: altura de inserção da primeira vagem; NNP: número de nós produtivos; NVC: número de 
vagens cheias; NVCo: número de vagens chochas; PROD: produtividade; AACPD: área abaixo 
da curva de progresso da doença. Médias seguidas pelas mesmas letras na vertical pertencem ao 
mesmo grupo, pelo teste de Scott-Knott, a 1% e 5% de probabilidade. 

 

Não houve variabilidade genética para o caráter altura de inserção de primeira 

vagem. Para esse dado, os valores oscilaram de 8,87 a 17,35, porém não foi possível 

separar os genótipos em grupos (Tabela 4). Plantas mais altas na floração e 

consequentemente com maiores alturas na maturidade, apresentam maior altura de 

inserção de primeira vagem, o que facilita a colheita mecanizada, sendo que a altura de 

inserção desejável é de 15 cm (ALMEIDA et al., 2011), essa relação não foi observada 

nesse estudo.  

Quanto ao número de nós produtivos (NNP), os valores oscilaram de 7,87 a 

13,40 permitindo assim a separação dos genótipos em dois grupos (Tabela 4). O 

primeiro grupo, caracterizado pelos genótipos de maior NNP, foi constituído por UFUS 

1117-01, TMG 801, UFUS 1117-02, UFUS 1117-03, UFUS 1117-05, UFUS 1117-11, 

UFUS 1117-06, UFUS 1117-08, UFUS 1117-09, UFUS 1117-10 e UFUS 1117-11.  

O caráter NNP é de extrema importância, visto que é fortemente relacionado à 

produtividade de grãos. Isto se deve ao fato que cultivares que apresentem maior 

número de nós produtivos nos ramos terão consequentemente maior produção de grãos 

(NAVARRO JUNIOR; COSTA, 2002).  

Genótipos 
A1V  
(cm) 

NNP NVC NVCo 
PROD 

 (kg ha-1) 
AACPD 

UFUS 1117-01 14,07 a 10,73 a 17,31 a 125,33 b 2283,12 a 237,77 b 
TMG 801 11,07 a 11,47 a 18,08 a 122,33 b 2805,11 a 191, 57 b 

UFUS 1117-02 8,87 a 10,60 a 16,53 a 64,00 b 1638,52 b 287,23 a 
BRSGO 7560 10,73 a 7,87  b 12,19 b 32,00 b 3468,56 a 94, 78 b 

UFUS RIQUEZA 16,33 a 12,33 a 19,55 a 161,00 b 2200,95 a 320,60 a 
UFUS 1117-03 11,53 a 14,20 a 18,87 a 266,00 a 1392,39 b 395,73 a 

UFUS 7415 10,07 a 8,67 b 17,45 a 83,00 b 2385,66 a 285,60 a 
UFUS 1117-05 14,47 a 11,20 a 12,58 b 84,67 b 1378,72 b 396,90 a 
UFUS 1117-06 13,73 a 12,33 a 19,70 a 257,33 a 2656,74 a 332,03 a 
UFUS 1117-07 11,27 a 8,87 b 16,80 a 91,67 b 2368,32 a 192,27 b 
UFUS 1117-08 11,67 a 11,13 a 18,88 a 136,33 b 2523,92 a 248,03 b 
UFUS 1117-09 14,67 a 12,87 a 20,50 a 163,67 b 2599,65 a 183, 12 b 
UFUS 1117-10 11,60 a 11,80 a 13,53 b 64,33 b 2283,12 b 237,77 b 
UFUS 1117-11 17,35 a 13,40 a 14,33 b 114,00 b 1040,67 b 466,78 a 

MÉDIA 12,67 11,25 16,88 126,12 2157,54 285,98 
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Os genótipos que apresentaram os maiores número de nós no florescimento 

(NNF) apresentaram o número desejável de nós na maturidade (NNM), que foram 

UFUS 1117-01, UFUS 1117-03, UFUS 1117-05, UFUS 1117-06, UFUS 1117-08, 

UFUS 1117-09, UFUS 1117-10, UFUS Riqueza, TMG 801 e UFUS 1117-11. Esses 

mesmos genótipos, com exceção do UFUS 1117-03, apresentaram também os maiores 

números de nós produtivos (NNP). Em contrapartida, dentre esses, apenas UFUS 1117-

01, UFUS 1117-06, UFUS 1117-08, UFUS 1117-09, TMG 801 e UFUS Riqueza 

converteram-se em genótipos mais produtivos.  

Estimativas mais elevadas para NNM foram observadas nos genótipos: UFUS 

1117-01, TMG 801, UFUS Riqueza, UFUS 1117-05, UFUS 1117-06, UFUS 1117-08, 

UFUS 1117-09, UFUS 1117-10 e UFUS 1117-11. Os genótipos UFUS Riqueza, UFUS 

1117-06, UFUS 1117-09 e UFUS 1117-11, tiveram período vegetativo longo, o qual é 

essencial para o desenvolvimento da estatura da planta, e espera-se que plantas mais 

altas, desde que dentro do recomendado para a cultura, apresentem maiores números de 

nós.  

 Quanto ao número de vagens cheias (NVC) e número de vagens chochas 

(NVCo), foi possível obter dois grupos fenotipicamente distintos (Tabela 4). Dos 

genótipos avaliados, 71% situaram-se no grupo com os maiores números de vagens 

cheias, no qual as médias oscilaram de 16,53 a 20,50 (Tabela 4), são eles: UFUS 1117-

01, TMG 801, UFUS 1117-02, UFUS Riqueza, UFUS 1117-03, UFUS 7415, UFUS 

1117-06, UFUS 1117-07, UFUS 1117-08 e UFUS 1117-09. Para NVCo, as médias 

variaram de 32 para BRSGO 7560, a 266 para UFUS 1117-03 (Tabela 4).  

As linhagens e as cultivares UFUS 1117-01, TMG 801, UFUS 1117-02, UFUS 

Riqueza, UFUS 1117-03, UFUS 7415, UFUS 1117-06, UFUS 1117-07, UFUS 1117-08 

UFUS 117-09 foram os genótipos que obtiveram as maiores quantidades de vagens 

cheias (Tabela 4), o que se converteu em altas produtividades, com exceção de UFUS 

1117-02, UFUS 1117-03. A cultivar BRSGO 7560 apesar de não pertencer ao grupo de 

alto NVC e sim do grupo de alto NVCo, obteve altas produtividades. O genótipo UFUS 

1117-06 destacou-se por participar do grupo de maior NVC e NVCo e ter altas 

produtividades.  

 Teixeira et al. (2017) ao avaliarem o número de vagens produtivas em 35 

linhagens de soja, observaram a formação de dois grupos, com médias variando de 11 a 

23,45, sendo o grupo mais produtivo constituído de 11 genótipos.  
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Durante todo o período de cultivo da soja, as temperaturas entre 23 °C e 25 °C e 

a disponibilidade hídrica (Figura 1) foram favoráveis ao desenvolvimento da ferrugem 

asiática. O sucesso da infecção do fungo, severidade e intensidade da epidemia 

dependem de suscetibilidade do hospedeiro associado a temperaturas entre 15 a 28 °C, 

sendo ótima 21 °C (NICOLINI et al., 2010a) e disponibilidade hídrica para molhamento 

foliar (BERGAMIM FILHO, 2006; DEL PONTE et al., 2006; MEGETO et al., 2014).  

Na Tabela 4 está representado o teste de médias para a AACPD, o qual separou 

os genótipos em dois grupos distintos, com médias oscilando de 94,78 a 466,78. Os 

genótipos UFUS 1117-01, TMG 801, BRSGO 7560, UFUS 1117-07, UFUS 1117-08, 

UFUS 1117-09 e UFUS 1117-10 apresentaram os menores progressos da doença, 

mostrando-se mais resistentes do que os demais. É possível perceber também que esses 

genótipos foram os que apresentaram maiores produtividades, com exceção de UFUS 

7415, que apesar da alta produtividade, o progresso da doença não foi lento. A 

tolerância pode ser classificada como uma resistência aparente (AGRIOS, 1997). Ela é 

observada em situações em que uma planta é atacada por um patógeno na mesma 

intensidade que outras plantas, mas como resultado da infecção sofre menos danos em 

termos de produtividade ou qualidade do produto (ROBINSON, 1969).  

Notou - se também que o genótipo UFUS 1117-10 possui lento progresso da 

doença, porém não apresentou alta produtividade (Tabela 4), o que pode estar 

relacionado a outros fatores incidentes no ciclo do genótipo.  

Os altos valores de NVCo estão relacionados com a severidade da ferrugem no 

período de cultivo, avaliada pelo progresso da doença (Tabela 4), visto que  o rápido 

amarelecimento e queda das folhas prejudicam a plena formação de grãos (SOARES et 

al., 2004), além disso, a ocorrência da ferrugem asiática em fases reprodutivas contribui 

para a maior formação de vagens chochas (BARBOSA et al., 2014). 

 Na formação dos dois grupos para NVCo, apenas os genótipos  UFUS 1117-03 e 

UFUS 1117-06 foram identificados com altos valores (Tabela 4), é interessante ressaltar 

que os demais materiais ficaram situados no mesmo grupo estatístico das cultivares 

TMG 801 e BRSGO 7560, as quais apresentam reação de resistência a ferrugem asiática 

da soja, por possuírem a tecnologia INOX (TMG INSTITUCIONAL, 2018) e serem 

portadoras de um gene maior recessivo, o qual confere resistência vertical (EMBRAPA, 

2009), respectivamente. 

 O número total de vagens é um dos mais importantes componentes da produção 

da soja, em virtude da correlação com a produtividade (ALCÂNTARA NETO et al., 
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2011; LEITE et al., 2016; VIANNA et al., 2013). Entretanto, é de extrema importância 

estratificar o número total de vagens em vagens cheias e chochas, visto que as vagens 

chochas não constituem um componente de produção, pois apresentam baixo peso ou 

até mesmo ausência de grão. 

A soja pode produzir até 400 vagens, no entanto, as cultivares brasileiras 

apresenta média de 30 a 80 vagens por planta, sendo que a maioria dos genótipos 

apresenta vagens com duas a três sementes, podendo algumas vagens conter até cinco 

sementes (MATSUO; FERREIRA; SEDIYAMA, 2015). 

Alta produtividade de grãos é o principal foco do melhoramento genético. Os 

dados de PROD permitiram a diferenciação em dois grupos, um mais e o outro menos 

produtivo (Tabela 4). Teve-se uma amplitude de valores de 1040,67 kg ha-1 a 3468,56 

kg ha-1. Os genótipos mais produtivos foram: UFUS 1117-01, TMG 801, BRSGO 7560, 

Riqueza, UFUS 7415, UFUS 1117-06, UFUS 1117-07, UFUS 1117-08 e UFUS 1117-

09. 

No grupo dos genótipos mais produtivos (Tabela 4), as médias oscilaram de 

2283,12 kg ha-1, para UFUS 1117-01, a 3468,56 kg ha-1, para BRSGO 7560, valores 

esses em sua maioria inferiores à produtividade média alcançada na safra 2016/17 no 

Brasil, que foi de 3362, 0 kg ha-1 (CONAB, 2017). A diferença entre os grupos 

produtivos mostrou uma expressiva variação da produtividade, informação essa que está 

de acordo com o encontrado por Teixeira et al. (2017), Junior et al. (2015) e Marconato 

et al. (2015).  

Delgado et al. (2016) ao avaliarem 26 genótipos de soja obtiveram a formação de 

três  grupos para o caráter produtividade, sendo que o primeiro grupo foi formado por 

19 genótipos, com valores acima de 3654,5 kg ha-1. 

Em relação às análises da divergência genética, as medidas de dissimilaridade 

foram obtidas pela distância generalizada de Mahalanobis (D2) envolvendo 14 

genótipos e 12 caracteres, e estão apresentadas na Tabela 5.  As estimativas oscilaram 

de 5 a 569, indicando a ampla variabilidade genética entre os genótipos. 
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Tabela 5: Dissimilaridade entre 14 genótipos de soja em relação a 12 caracteres, com 

base na distância generalizada de Mahalanobis.  

Genótipos (2) (3) (4) (5) (6) (7) (8) (9) (10) (11) (12) (13) (14) 
(1) 5 53 37 48 343 48 32 77 132 25 44 40 21 
(2)  44 25 61 348 50 43 94 136 31 51 48 23 
(3)   40 174 569 18 125 214 317 91 155 160 103 
(4)    133 466 41 100 176 215 62 111 119 76 
(5)     209 150 50 18 63 38 11 2 33 
(6)      534 259 155 130 386 177 222 282 
(7)       127 190 307 84 126 144 116 
(8)        44 82 63 52 48 27 
(9)         53 88 23 26 53 
(10)          137 70 62 86 
(11)           54 32 25 
(12)            13 39 
(13)             24 

(1) UFUS 1117-01; (2) TMG 801; (3) UFUS 1117-02; (4) BRSGO 7560; (5) UFUS RIQUEZA; 
(6) UFUS 1117-03; (7) UFUS 7415; (8) UFUS 1117-05; (9) UFUS 1117-11; (10) UFUS 1117-
06; (11) UFUS 1117-07; (12) UFUS 1117-08; (13) UFUS 1117-09; (14) UFUS 1117-10.   

 
A combinação entre (3) UFUS 1117-02 e (6) UFUS 1117-03 foi a mais 

divergente, apresentando distância de D2= 569, enquanto que a menor distância foi 

obtida entre (1) UFUS 1117-01; (2) TMG 801, com D2= 5 (Tabela 5). Entre as maiores 

distância encontradas, (6) UFUS 1117-03 esteve presente em 100% das combinações, 

denotando alta divergência entre os genótipos estudados.  

Machado et al. (2017), ao estudarem a divergência genética entre genótipos de 

soja, observaram uma magnitude de dissimilaridade entre 32 a 1362, enquanto que 

Junior et al. (2015), em experimento com 41 genótipos de soja, encontraram distância 

genética oscilando de 3,18 a 279,81.  

O dendograma resultante da dissimilaridade genética dos genótipos com base 

nos caracteres avaliados, pelo método UPGMA está representado na Figura 2, cuja 

estimativa de correlação cofenética foi de 0,81, evidenciando bom ajuste entre as 

representações gráficas das distâncias genéticas entre os genótipos e a sua matriz 

original, pois sua estimativa foi acima de 0,7 (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). 

Desse modo, a estimativa obtida ficou acima do limite estabelecido, corroborando com 

outros estudos de diversidade genética na cultura da soja (RIGON et al., 2012; SOUSA 

et al., 2015; MACHADO et al., 2017). 
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Figura 2: Dendograma representativo da dissimilaridade genética entre 14 genótipos de 

soja, obtido pelo método UPGMA, utilizando a matriz generalizada de Mahalanobis. 

Coeficiente de correlação cofenética = 0,81. 

 

 A delimitação dos grupos foi realizada de forma subjetiva, observando-se pontos 

de alta mudança de nível no dendrograma (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). 

Assim, considerando dissimilaridade ao nível de 30 % no critério de delimitação dos 

grupos, porcentagem significativa pelo teste de Mojema, teve-se a formação de 4 grupos 

distintos, sendo que o primeiro absorveu 64% dos genótipos estudados. 

 Os genótipos pertencentes ao grupo I foram: UFUS Riqueza, UFUS 1117-09, 

UFUS 1117-08, UFUS 1117-11, UFUS 1117-01, TMG 801, UFUS 1117-10, UFUS 

1117-07 e UFUS 1117- 05; grupo II: UFUS 1117-06; grupo III: UFUS 1117-02, UFUS 

7415, BRSGO 7560; grupo IV: UFUS 1117-03. Notou-se que UFUS 1117-06 e UFUS 

1117-03 permaneceram em grupos individuais, apresentando, portanto, alta divergência 

em relação aos demais. 

 Dos genótipos pertencentes ao grupo I, com exceção de UFUS Riqueza, UFUS 

1117-05, UFUS 1117-09 e UFUS 1117-11, todos apresentaram resistência à ferrugem 

asiática, no entanto, UFUS 1117-10 não obteve altas produtividades.  

 O grupo II foi formado apenas pelo genótipo UFUS 1117-06, o qual apresentou 

várias características de interesse agronômico, como: bom número de dias para o 

florescimento, número ideal de nós na maturidade e nós produtivos, alta quantidade de 

vagens cheias e de produtividade de grãos. Situação semelhante foi observada no grupo 

IV, formado por UFUS 1117-03, o qual apresentou bom número de dias para o 
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florescimento, nós produtivos, vagens cheias, entretanto esse genótipo não obteve alta 

produtividade.  

 Ressalta-se que os genótipos pertencentes aos grupos II e IV foram os que 

apresentaram ciclo semitardio, o que não é benéfico no controle da ferrugem asiática, 

pois a cultura permanecerá no campo por mais tempo, favorecendo a infecção do 

patógeno (SILVA; JULIATTI; SILVA, 2007; SILVA et al., 2015;UNÊDA-

TREVISOLI et al.,2010). 

 A formação desses grupos pelo método UPGMA é útil para a identificação de 

genitores potenciais, pois novas combinações híbridas a serem estabelecidas devem ser 

baseadas na magnitude de suas dissimilaridades e no seu potencial per se (ALMEIDA; 

PELUZIO, AFFÉRRI, 2011). Desse modo, genótipos reunidos em grupos distintos dão 

indicativos de serem mais dissimilares, podendo ser considerados promissores em 

hibridações artificiais, porém, além de divergentes, é necessário que os genitores 

associem média elevada e variabilidade para os caracteres que estejam sendo 

melhorados (SOUSA, 2011). 

 Lopes et al. (2014) ao estudarem a diversidade genética entre cultivares de soja 

quanto ao rendimento de óleo, consideraram a dissimilaridade de aproximadamente 30 

% no critério de delimitação de grupos. Souza et al. (2015) por sua vez, obtiveram a 

formação de oito grupos de genótipos ao realizarem um corte de 43 %, enquanto que 

Machado et al. (2017), ao estudarem 24 cultivares de soja ao nível de 40 % para a 

dissimilaridade, obtiveram a formação de quatro grupos distintos.  

A aplicação do método de otimização de Tocher, baseada na matriz de 

Mahalanobis (D2), separou os genótipos em dois grupos (Tabela 6). 
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Tabela 6: Agrupamento de otimização entre 14 genótipos de soja, obtido pelo método 

de Tocher, utilizando a distância generalizada de Mahalanobis. 

Grupos Genótipos 

I UFUS 1117-01; UFUS 1117-02; TMG 

801; BRS GO 7560; UFUS RIQUEZA; 

UFUS 7415; UFUS 1117-05; UFUS 

1117-11; UFUS 1117-06; UFUS 1117-07; 

UFUS 1117-08; UFUS 1117-09; UFUS 

1117-10. 

II UFUS 1117- 03 

 

O primeiro grupo foi atribuído como o principal por abranger 93% dos 

genótipos. Verificou-se semelhança na identificação do genótipo UFUS 1117-03, o qual 

pelas metodologias de UPGMA e Tocher manteve-se em um grupo isolado. Por outro 

lado, a metodologia de Tocher unificou os demais genótipos em apenas um grupo. 

  Os resultados desse estudo diferem dos obtidos por Machado et al. (2017) que 

ao avaliarem a divergência genética em 24 genótipos de soja pelo método de otimização 

de Tocher, obtiveram a formação de quatro grupos distintos, e aos obtidos por Sousa et 

al. (2013), que identificaram a formação de 12 grupos ao avaliarem 35 genótipos de 

soja.  

Os agrupamentos pelos métodos UPGMA e Tocher não foram idênticos entre si, 

corroborando com Oliveira et al. (2017), que ao avaliarem 24 genótipos de soja, 

constataram que os métodos UPGMA e Tocher estratificaram os genótipos em sete e 

oito grupos respectivamente.  

Ainda nos estudos de dissimilaridade genética, é possível utilizar as variáveis 

canônicas com o propósito de identificar progenitores similares em gráficos de 

dispersão bi ou tridimensionais. Nesse tipo de estudo, as primeiras variáveis canônicas 

devem envolver, no mínimo, aproximadamente 80 % da variação total dos progenitores, 

em que cada variável é uma combinação linear das variáveis originais analisadas 

(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).  

As duas primeiras variáveis canônicas explicaram 82 % da variância total 

contida no conjunto das características (Tabela 7). Assim é possível explicar 

satisfatoriamente a variabilidade manifestada entre os genótipos e interpretar o 
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fenômeno com considerável simplificação, por meio de uma representação gráfica 

bidimensional (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).  

 

Tabela 7: Estimativa dos autovalores na análise de variáveis canônicas. 

Variâveis Canônicas Raíz Raíz (%) % Acumulada 

1 40,29 71,42 71,42 

2 6,47 11,47 82,89 

3 3,99 7,08 89,97 

4 2,68 4,75 94,72 

5 1,28 2,27 96,99 

6 0,58 1,03 98,02 

7 0,53 0,94 98,96 

8 0,31 0,55 99,51 

9 0,14 0,26 99,76 

10 0,12 0,22 99,98 

11 0,01 0,02 100,0 

12 0,00 0,00 100,0 

 

A dispersão dos genótipos foi representada graficamente pela análise das 

variáveis canônicas (Figura 3) a fim de compará-las aos agrupamentos realizados pelos 

métodos UPGMA e de Tocher e avaliar a influência de cada característica na análise da 

diversidade genética.  

Os genótipos foram agrupados em cinco grupos distintos (Figura 3), nos quais o 

primeiro grupo foi constituído pelos genótipos UFUS 1117-02, UFUS 7415 e BRSGO  

7560; o segundo grupo por UFUS 1117-07, UFUS 1117-10, UFUS 1117- 05, UFUS 

1117-01 e TMG 801; terceiro grupo por UFUS 1117-09, UFUS Riqueza, UFUS 1117-

11 e UFUS 1117-08; quarto grupo por UFUS 1117-06 e quinto grupo por UFUS 1117- 

03.  
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Figura 3: Dispersão gráfica de 14 genótipos de soja, em relação às duas primeiras 

variáveis canônicas, estabelecidas pela combinação linear de caracteres. VC1: variável 

canônica 1; VC2: variável canônica 2; VC1+ VC2= 82,89%. 

 

Os resultados estão parcialmente de acordo com os obtidos pelos agrupamentos 

UPGMA e de Tocher, pois UFUS 1117-06 manteve-se isolado segundo UPGMA e 

variáveis canônicas e o genótipo UFUS 1117-03 em um grupo isolado em todos os 

métodos.  

Em estudos sobre divergência genética em soja, com base em caracteres 

agronômicos, Almeida, Peluzio e Afférri (2011) observaram que os métodos de Tocher, 

vizinho mais próximo e o da dispersão gráfica das variáveis canônicas foram 

concordantes entre si. 

Machado et al. (2017) ao estudarem 24 genótipos de soja pela metodologia das 

variáveis canônicas, obteve a formação de sete grupos distintos, concordando 

parcialmente com os resultados obtidos pelos métodos UPGMA e Tocher.  

A contribuição relativa de cada caráter na divergência genética pode ser 

visualizada na Figura 4, com destaque para APM, NVCo, NDM e AACPD, com 

estimativas de 24,47%, 18,05%, 16,8% e 14,58% respectivamente, os quais 

G1 

G2 
G3 G4 

G5 
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O caráter produtividade de grãos apresentou importância de 1,74%, o qual é 

inferior ao encontrado por Peluzio et al. (2009) que, ao avaliarem a divergência genética 

entre quatorze cultivares de soja, obtiveram contribuição relativa de 3,74%.  

Dessa maneira, a análise de agrupamento de médias e os resultados estabelecidos 

pelos métodos UPGMA, Tocher e variáveis canônicas permitiram a identificação da 

diversidade genética, caracterizando os genótipos em grupos ou individualizando-os. 
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4. CONCLUSÕES 

  

A existência de variabilidade genética para caracteres agronômicos, 

produtividade de grãos e a área abaixo da curva de progresso da doença permitiram a 

identificação de genótipos dissimilares e promissores para seleção de linhagens. 

Os genótipos UFUS 1117-01, UFUS 1117-07, UFUS 1117-08, UFUS 1117-09, 

UFUS 1117-10 apresentaram resistência a Phakopsora pachyrhizi.  

Os caracteres altura de planta na maturidade, número de vagens chochas, número 

de dias para a maturidade e área abaixo da curva de progresso da doença foram os 

caracteres que mais contribuíram para a diversidade genética.  

As linhagens UFUS 1117-03 e UFUS 1117-06 foram as mais divergentes. 

Hibridações entre os seguintes pares de genótipos são promissoras para a 

obtenção de populações segregantes com alta variabilidade genética e resistência à 

ferrugem asiática UFUS 1117-06 x UFUS 1117-09; UFUS 1117-06 x UFUS 1117-08; 

UFUS 1117-06 x UFUS 1117-01; UFUS 1117-06 x TMG 801; UFUS 1117-06 x UFUS 

1117-10; UFUS 1117-06 x UFUS 1117-07; UFUS 1117-06 x BRSGO 7560.  
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CAPÍTULO 3: ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE PRODUTIVA DE 
GENÓTIPOS DE SOJA SOB INFECÇÃO NATURAL POR FERRUGEM, SEM 

FUNGICIDA 

Resumo 

 
O melhoramento genético da soja visa a obtenção de genótipos produtivos, entretanto, 
para a máxima expressão fenotípica, é necessário que os componentes genéticos, 
ambientais e a interação entre eles sejam compreendidos. A interação genótipos por 
ambientes é um dos maiores problemas do melhoramento, tanto na seleção quanto na 
recomendação, pois dificulta a identificação de genótipos superiores, de ampla 
adaptabilidade e estabilidade. Dessa forma, estudar a interação G x A e analisar os 
genótipos quanto à adaptabilidade e estabilidade faz se necessário, pois a partir deles 
será possível recomendar genótipos para regiões específicas. O objetivo deste capítulo 
foi estudar a interação genótipos por ambientes e em sequência analisar a adaptabilidade 
e estabilidade produtiva de 14 genótipos de soja sob infecção natural por Phakopsora 

pachyrhizi. O experimento foi conduzido no Programa de Melhoramento Genético da 
Universidade Federal de Uberlândia, localizado na Fazenda Capim Branco, em 
Uberlândia-MG. Quatorze genótipos de soja foram avaliados, sendo 10 linhagens 
desenvolvidas pelo Programa de Melhoramento Genético de Soja da UFU (UFUS 1117-
01, UFUS 1117-02, UFUS 1117-03, UFUS 1117-05, UFUS 1117-06, UFUS 1117-07, 
UFUS 1117-08, UFUS 1117-09, UFUS 1117-10 e UFUS 1117-11) e 4 cultivares ( 
UFUS 7415, UFUS Riqueza, TMG 801 e BRSGO 7560),  em quatro safras: 2013/14, 
2014/15, 2015/16 e 2016/17, em delineamento de blocos casualizados. Em cada parcela 
foi avaliada a produtividade de grãos da área útil. A interação G x A foi significativa e 
de natureza complexa e o coeficiente de determinação genotípico foi de 85,97% 
indicando superioridade da variação genética em relação à ambiental. Nas análises de 
adaptabilidade e estabilidade utilizou-se os métodos de Wricke (1965), Eberhart e 
Russel (1966), Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998), Centroide (Rocha et 
al., 2005), Additive Main Effects and Multiplicative Interaction ( AMMI 1 e AMMI 2).  
A média de produtividade de grãos foi 2284,13kg ha-1. O genótipo UFUS 1117-01 foi 
identificado pelas metodologias de Eberhart e Russel (1966), Wricke (1965), AMMI 1, 
AMMI 2 (1971) e Centroide (2005) como sendo um genótipo de alta estabilidade 
produtiva. A linhagem UFUS 1117-07 apresentou alta estabilidade pelos métodos 
Eberhart e Russel, Wricke, Lin e Bins modificado por Carneiro e ampla adaptabilidade 
por Eberhart e Russel e Centroide. O genótipo UFUS 1117-09 foi identificado como 
sendo adaptável a ambientes desfavoráveis pelos métodos Lin e Bins, AMMI 1 e 
Centroide, e UFUS 1117-10 apresentou adaptabilidade a ambiente favoráveis pelos 
métodos AMMI 1 e Centroide e sua caracterização foi complementada por Eberhart e 
Russel,  o qual identificou o genótipo como de alta estabilidade.  
  
 
 
 
Palavras-chave: interação G x A, recomendação de cultivares, análises biométricas. 
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CHAPTER 3: ADAPTABILITY AND PRODUCTIVE STABILITY OF 

SOYBEAN GENOTYPES UNDER NATURAL RUST INFECTION WITHOUT 

FUNGICIDE 

 

Abstract 

 

The genetic breeding of soybean is intended to obtain productive genotypes, however, 
for maximum phenotypic expression, it is necessary that the genetic components, 
environment and the interaction between them is understood. The genotypes-
environments interaction is one of the major problems of breeding, both in selection 
and recommendation, as it makes it difficult to identify superior genotypes, of broad 
adaptability and stability. Thus, studying the G x A interaction and analyzing the 
genotypes for adaptability and stability is necessary, since from these it will be possible 
to recommend genotypes for specific regions. The objective of this chapter was to 
study the genotypes-environments interaction and, in sequence, analyze the 
adaptability and productive stability of 14 soybean genotypes under natural rust 
infection without fungicide. The experiment was conducted in the Genetic 
Improvement Program of the Federal University of Uberlândia, located at Fazenda 
Capim Branco, Uberlândia-MG. Fourteen soybean genotypes were evaluated, with 10 
lines developed by the UFU Soybean Breeding Program (UFUS 1117-01, UFUS 1117-
02, UFUS 1117-03, UFUS 1117-05, UFUS 1117-06, UFUS 1117-07 , UFUS 1117-08, 
UFUS 1117-09, UFUS 1117-10 and UFUS 1117-11) and four cultivars (UFUS 7415, 
UFUS Riqueza, TMG 801 and BRSGO 7560) in four crops: 2013/14, 2014/15 , 
2015/16 and 2016/17, in a randomized complete block design. In each plot the grain 
yield of the useful area was evaluated. The interaction G x A was significant and 
complex nature and the coefficient of genotypic determination was 85.97% indicating 
superiority of genetic variation in relation to environmental. In the analysis of 
adaptability and stability the methods of Wricke (1965), Eberhart and Russel (1966), 
Lin and Binns (1988) modified by Carneiro (1998), Centroid (Rocha et al., 2005), 
Additive Main Effects and Multiplicative Interaction (AMMI 1 and AMMI 2). The 
average grain yield was 2284.13kg ha-1. The genotype UFUS 1117-01 was identified 
by the methodologies of Eberhart and Russel (1966), Wricke (1965), AMMI 1, AMMI 
2 (1971) and Centroid (2005) as being a high productive stability genotype. The UFUS 
1117-07 strain showed high stability by Eberhart and Russel, Wricke, Lin and Bins 
modified by Carneiro methods and wide adaptability by Eberhart and Russel and 
Centroid. The genotype UFUS 1117-09 was identified as being adaptable to 
unfavorable environments by the Lin and Binns modified by Carneiro, AMMI 1 and 
Centroid methods, and UFUS 1117-10 presented favorable environmental adaptability 
by the AMMI 1 and Centroid methods and their characterization was complemented by 
Eberhart and Russel , which identified the genotype as having high stability. 
 
 
 
Key words: G x A interaction, cultivar recommendation, biometric analysis. 
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1. INTRODUÇÃO 

 
 

A soja é cultivada numa grande diversidade de regiões brasileiras, o que expõe a 

cultura a diversas condições ambientais como tipos de solos, temperaturas, latitudes e 

disponibilidade hídrica. Dessa forma, ocorrem variações na produtividade de grãos não 

somente em função da cultivar e das condições ambientais, mas também da interação 

genótipos por ambientes (SEDIYAMA; BORÉM, 2015). 

A interação G x A é de fundamental importância na manifestação fenotípica, pois 

ela reflete as diferenças de sensibilidade dos genótipos frente às variações ambientais, 

resultando em mudanças no comportamento dos materiais (RAMALHO et al., 2012), 

devendo portanto ser estimada e considerada nos programas de melhoramento genético e 

na indicação de cultivares, pois ela constitui-se em um dois maiores problemas do 

melhoramento, seja na fase de seleção, seja na recomendação.  

A inconsistência da superioridade dos genótipos nos ambientes em razão da 

interação exige medidas que controlem ou amenizem seus efeitos. Dessa forma, tem sido 

recomendado o uso de cultivares específicas para cada ambiente ou com ampla 

adaptabilidade e de alta estabilidade (GARBUGLIO; FERREIRA, 2015). Entende-se por 

adaptabilidade a capacidade do genótipo em se beneficiar com as variações ambientais, 

enquanto que a estabilidade reflete a previsibilidade de comportamento.  

Para a identificação de genótipos com essas características, são necessários os 

estudos de adaptabilidade e estabilidade, pois eles permitem inferir sobre as características 

produtivas dos genótipos de modo a recomendar as cultivares adequadas às diferentes 

regiões de cultivo, possibilitando ao sojicultor uma maior lucratividade. Assim, estimação 

dos parâmetros de adaptabilidade e estabilidade é difundida entre os melhoristas para 

avaliar novos genótipos antes de sua recomendação como cultivar.  

Dessa forma é possível a obtenção de cultivares mais produtivas, com 

características agronômicas desejáveis, consistentemente superiores e responsivas às 

variações ambientais, sendo esses os principais objetivos de um programa de 

melhoramento genético de qualquer espécie econômica.  

Diante do exposto, o objetivo do trabalho foi avaliar o desempenho produtivo de 

linhagens e cultivares de soja em quatro safras no município de Uberlândia-MG e 

determinar a adaptabilidade e estabilidade produtiva de linhagens e cultivares de soja por 

métodos paramétricos, não paramétricos e multivariados.  
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2. MATERIAL E MÉTODOS 

 
 

Os experimentos foram conduzidos nas safras 2013/14, 2014/15, 2015/16 e 

2016/17, em área experimental da Fazenda Capim Branco, pertencente à Universidade 

Federal de Uberlândia, onde está localizado o Programa de Melhoramento Genético de 

Soja da Universidade. A fazenda está localizada no município de Uberlândia - Minas 

Gerais, cujas coordenadas geográficas são 18° 52’ S; 48° 20’ W e 872 m de altitude. 

Foram avaliados 14 genótipos de soja, sendo 10 linhagens desenvolvidas pelo 

Programa de Melhoramento Genético de Soja da UFU (UFUS 1117-01, UFUS 1117-02, 

UFUS 1117-03, UFUS 1117-05, UFUS 1117-06, UFUS 1117-07, UFUS 1117-08, UFUS 

1117-09, UFUS 1117-10 e UFUS 1117-11) e 4 cultivares ( UFUS 7415, UFUS Riqueza, 

TMG 801 e BRSGO 7560), cujas características estão na Tabela 1.   

 

Tabela 1: Características de cultivares de soja originadas de diferentes instituições. 
Cultivar Empresa Cor da 

flor 
Cor da 

pubescência 
Ciclo 
(dias) 

Região de 
Adaptação 

UFUS Riqueza Programa de Melhoramento 
Genético de Soja da UFU 

Branca Marrom  129 GO, MG, MT 

UFUS 7415 Programa de Melhoramento 
Genético de Soja da UFU 

Roxa Marrom 117 GO, MG, MT 

TMG 801 Fundação MT e Tropical 
Melhoramento Genético 

Roxa Marrom 125 MG, MS, GO, 
PR,  

RS, SC, SP, 
Paraguai 

BRSGO 7560 Empresa Brasileira de 
Pesquisa Agropecuária 

Roxa Marrom 123 MG, SP (norte), 
DF,GO 

Fonte: Programa de Melhoramento Genético de Soja da UFU; Tropical Melhoramento Genético; 
EMBRAPA. 
 

Os dados meteorológicos da área experimental durante as quatro safras estão 

apresentados na Figura 1. 
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3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
 

A identificação e o estudo da interação G x A é uma importante etapa no 

melhoramento de plantas, com intuito de caracterizar e selecionar as linhagens 

promissoras. Para tanto, faz-se necessária a realização de análise de variância conjunta, 

cujo pré-requisito é a existência de homogeneidade das variâncias residuais, conforme 

foi constatado neste estudo, pois a razão entre o maior e menor quadrado médio residual 

foi de 4,81 (Tabela 4), inferior a sete que é o valor limite (RAMALHO et al., 2012). 

Pela análise de variância conjunta verificou-se a significância pelo teste F 

(P<0,01), para os efeitos de genótipos, ambientes e interação G x A (Tabela 4). A 

interação G x A significativa evidencia mudanças nos comportamentos dos genótipos 

quando submetidos a diferenças ambientais, ela é frequentemente reportada em 

diferentes culturas autógamas (RAMALHO et al., 2012) como a soja, e seu surgimento 

deve-se às diferentes respostas do mesmo conjunto gênico em ambientes distintos 

(COCKERHAM, 1963).   

 

Tabela 4: Resumo da análise de variância conjunta para o caráter produtividade de grãos 

(kg ha-1) avaliada em 14 genótipos de soja cultivados em 4 safras, em Uberlândia-MG.  

**: significativo a 1% pelo teste F. CV(%): coeficiente de variação, H2: coeficiente de 
determinação genotípico. 

 

Ocorreu contraste entre os anos em que os experimentos foram conduzidos, e de 

acordo com Rocha e Vello (1999), a existência de contraste é de importância 

fundamental para a existência da interação. Barros et al. (2012), Cavalcanti et al. 

(2014), Batista et al. (2015), Soares et al. (2015), Teixeira Júnior et al. (2015), 

Romanato et al. (2016), Sousa et al. (2016), também relataram a ocorrência significativa 

de interação G x A para produtividade de grãos. 

Fontes de Variação Grau de Liberdade Quadrado Médio 
Blocos/Ambiente 8 646959,64 

Genótipos (G) 13 1681942,95** 
Ambientes (A) 3 10964484,27** 
Interação G x A 39 513957,88** 

Erro 104 235944,99 
Média  2284,13 

CV (%)  21,26 
H2  85,97 

Acurácia (%) 
Relação >QME/<QME 

 92,72 
4,81 
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A herdabilidade é um parâmetro genético de grande importância para o 

melhoramento, entretanto em gerações avançadas, em que os genótipos apresentam 

elevada homozigose, ela passa a ser chamada de coeficiente de determinação genotípico 

(VASCONCELOS et al., 2012; YOKOMIZO; VELLO, 2000). O coeficiente de 

determinação genotípico, representado por H2, é um dos principais parâmetros genéticos 

do melhoramento, pois fornece informações sobre a proporção da variabilidade 

fenotípica que é atribuída às causas genéticas (RAMALHO et al., 2012), desse modo,  

mede a confiabilidade do valor fenotípico como indicador do valor genotípico. 

A estimativa de H2 para o caráter da produtividade foi de 85,97% (Tabela 4), 

sendo de elevada magnitude (CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014), indicando que a 

variação genética foi superior à ambiental. Esse resultado é próximo ao encontrado por 

Leite et al. (2015) ao analisarem 28 genótipos de soja tardia no sul do Piauí, 

encontraram uma estimativa de 81,77% e superior ao encontrado por Soares et al. 

(2015) que obtiveram 78,72% ao avaliarem 38 cultivares de soja em Minas Gerais, em 

duas safras, e ao encontrado por Yokomizo e Vello (2000), 57,57%, para o mesmo 

caráter.   

Visando uma análise mais detalhada, realizou-se o estudo da natureza da 

interação G x A pela estimativa da parte complexa pelo método de Cruz e Castoldi 

(1991). Conforme dados apresentados na Tabela 5, foi possível notar que na 

decomposição da parte complexa do quadrado médio, a interação G x A classificou-se 

como complexa em todos os pares de ambientes, isso porque na decomposição as 

estimativas da parte complexa foram superiores a 50%, ao passo que estimativas 

inferiores a 50% denotam predominância da interação do tipo simples. Classificação 

semelhante da interação G x A foi encontrada em outros estudos com soja (SOUSA et 

al., 2015; SOARES et al., 2017).   
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Tabela 5: Decomposição da parte complexa de quadrado médio da interação G x A (%) 

pelo método de Cruz e Castoldi (1991) e classificação da interação em simples ou 

complexa na análise de 14 genótipos de soja cultivados em 4 safras, em Uberlândia-

MG.  

Pares de ambientes Parte Complexa  
(%) 

Classificação da interação 
 G x A 

Safra 2013/14 x Safra 2014/15 79,50  Complexa 
Safra 2013/14 x Safra 2016/17 75,76 Complexa 
Safra 2014/15 x Safra 2016/17 53,11 Complexa 
Safra 2013/14 x Safra 2015/16 56,86 Complexa 
Safra 2014/15 x Safra 2015/16 81,50 Complexa 
Safra 2015/16 x Safra 2016/17 77,38 Complexa 

 

A interação G x A do tipo complexa denota inconsistência na superioridade do 

genótipo com a variação ambiental, o que dificulta o processo do melhoramento na 

indicação dos materiais (PELÚZIO et al., 2008; BORÉM; MIRANDA, 2013), pois não 

se pode, nessas circunstâncias, fazer uma recomendação uniforme para todos os locais 

sem prejuízo considerável na produção obtida, relativamente a produção possível, além 

disso a interação complexa está associada à falta de correlação genética entre os 

genótipos (BORÉM; MIRANDA, 2013). A interação complexa para a produtividade de 

grãos e outras características relacionadas também foi observada em outros estudos 

(GLASENAPP et al., 2015) assim como Barros et al. (2008), ao avaliarem 30 genótipos 

de soja em seis ambientes no Mato Grosso.  

Além da classificação da interação, foi possível identificar os ambientes em 

favoráveis e desfavoráveis através do índice ambiental de Finlay e Wilkinson (1963), 

que é definido como a diferença entre a média dos genótipos avaliados em cada local e 

a média geral. Os ambientes favoráveis são aqueles que possuem índices positivos, 

enquanto que os desfavoráveis são os negativos (Tabela 6). Locais favoráveis são 

aqueles em que a influência dos fatores abióticos e bióticos não foi capaz de reduzir 

drasticamente a produtividade quando comparado com os ambientes desfavoráveis.   
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Tabela 6: Índice ambiental e classificação do ambiente na análise de 14 genótipos de 

soja cultivados em 4 safras, em Uberlândia-MG.  

Safras Média Índice (Ij) Máximo Mínimo Classe 
2013/14 2746,57 462,44 3645,60 1820,00 Favorável 
2014/15 1617,75 -666,37 2088,94 1077,04 Desfavorável 
2015/16 2614,65 330,52 3628,53 1853,33 Favorável 
2016/17 2157,54 -126,59 3468,56 1040,67 Desfavorável 

Índice ambiente obtido pelo método de Finlay e Wilkinson (1963). 

  

Em relação à produtividade de grãos nas quatro safras (2013/14, 2014/15, 

2015/16 e 2016/17), foi possível observar que as médias foram de 2746,57, 1617,75, 

2614,65 e 2157,54 kg ha-1, respectivamente (Tabela 7). Na análise estatística das 

produtividades, teve-se a formação de dois grupos, tanto no quesito comparação dentro 

de um mesmo ambiente, quanto comparação entre ambientes dentro de um mesmo 

genótipo. 

Na safra 2013/14, as médias oscilaram de 1820 kg ha-1 para UFUS 1117-02, a 

3645,6 kg ha-1 para TMG 801 (Tabela 7). Formou-se um grupo com 5 genótipos, os 

quais tiveram maiores produtividades,  sendo 3 deles provenientes do Programa de 

Melhoramento Genético da UFU: UFUS 7415, UFUS 1117-05 e UFUS 1117-07. Esses 

genótipos obtiveram produtividade acima da média nacional (safra 2013/14), que foi de 

2854 kg ha-1 (CONAB, 2017). 

 Na Tabela 7 foi possível observar que em relação à safra 2014/15, as médias 

oscilaram de 1126, 42 kg ha-1 para UFUS Riqueza, a 2088,943 kg ha-1 para UFUS 

1117-08. Dentro do grupo dos genótipos mais produtivos, destaca-se a cultivar UFUS 

7415, que também foi identificada na safra anterior, entretanto, todos os genótipos 

tiveram médias inferiores à produtividade média nacional da respectiva safra (2998 kg 

ha-1) (CONAB, 2017). 

 Quanto à safra 2015/16, as médias variaram de 1853,33 kg ha-1 para UFUS 

1117-02, a 3628, 53 kg ha-1 para TMG 801 (Tabela 7). Três genótipos do programa 

tiveram destaque, foram eles: UFUS: 1117-05, 1117-07 e 1117-10, os quais obtiveram 

produtividade acima da média nacional, que foi de 2870 kg ha-1 (CONAB, 2017). Ao 

comparar a primeira e a terceira safra, percebe-se que os genótipos UFUS 1117-05, 

UFUS 1117-07 e UFUS 1117-10 mantiveram-se como um dos mais produtivos.  
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Tabela 7: Médias de produtividade de grãos de soja, em kg ha-1 nas quatro safras 

avaliadas, em 14 genótipos de soja, em Uberlândia-MG. 

Genótipos 2013/14 2014/15 2015/16 2016/17 Média 

UFUS 1117-01 2733,07 Ab 1908,01 Aa 2694,13 Ab 2283,12 Aa 2404,58 
TMG 801 3645,60 Aa 1972,72 Aa 3628,53 Aa 2805,11 Ba 3012,99 

UFUS 1117-02 1820,00 Ab 1224,57 Ab 1853,33 Ab 1638,52 Ab 1634,11 
BRSGO 7560 3238,40 Aa 2020,31 Ba 3238,40 Aa 3468,56 Aa 2991,42 

UFUS RIQUEZA     2692,27 Ab 1126,42 Bb 2487,20 Ab 2200,95 Aa 2126,71 
UFUS 1117-03 2561,87 Ab 1806,23 Ba 2561,87 Ab 1392,39 Bb 2080,59 

UFUS 7415 3480,00 Aa 1748,28 Ba 2076,80 Bb 2385,66 Ba 2422,69 
UFUS 1117-05 2972,53 Aa 1436,11 Bb 2942,67 Aa 1378,72 Bb 2182,51 
UFUS 1117-06 2425,07 Ab 1278,82 Bb 2144,27 Ab 2656,74 Aa 2126,22 
UFUS 1117-07 2932,27 Aa 1328,43 Bb 2932,27 Aa 2368,32 Aa 2390,32 
UFUS 1117-08 2558,40 Ab 2088,94 Aa 2558,40 Ab 2523,92 Aa 2432,42 
UFUS 1117-09 2052,27 Ab 2016,06 Aa 2228,80 Ab 2599,65 Aa 2224,19 
UFUS 1117-10 2662,93 Ab 1077,04 Bb 2881,07 Aa 2283,12 Bb 2021,06 
UFUS 1117-11 2677,33 Ab 1616,60 Ba 2377,33 Ab 1040,67 Bb 1927,98 

Média 2746,57 1617,75 2614,65 2157,54  
Médias seguidas pelas mesmas letras maiúsculas na horizontal e minúscula na vertical pertencem 
ao mesmo grupo estatístico, pelo teste de Scott-Knott, a 5% de probabilidade.   
 

Por fim, na safra 2016/17, as médias situaram-se dentro do intervalo de 1378,72 

kg ha-1 para UFUS 1117-05, a 3468,56 kg ha-1 para BRSGO 7560 (Tabela 7). Esse 

período foi desfavorável para a cultivar TMG 801, que em todas as épocas anteriores foi 

identificada como um dos genótipos mais produtivos. No geral, esse ambiente foi o que 

apresentou o maior número de genótipos classificados no grupo de mais produtivo, 

entretanto, apenas a cultivar BRSGO 7560 teve produtividade de grãos superior à média 

nacional da respectiva safra, 3362 kg ha-1 (CONAB, 2017). 

Foi possível observar que a safra 2014/15 apresentou-se como o ambiente com o 

maior número de genótipos com baixa produtividade, com exceção de UFUS 1117-01, 

TMG 801, UFUS 1117-02, UFUS 1117-08 e UFUS 1117-09 (Tabela 7). Além disso, o 

genótipo UFUS 7415 apresentou baixas produtividades nas três ultima safras, enquanto 

que UFUS 1117-01, UFUS 1117-02, UFUS 1117-08 e UFUS 1117-09 tiveram altas 

produtividades em todas as safras (Tabela 7). 

Devido à significância da interação G x A e classificação complexa, a 

identificação de genótipos superiores é dificultada, e por esta razão, justifica-se a 

realização das análises de adaptabilidade e estabilidade fenotípica a fim de atenuar os 

efeitos da interação sobre a recomendação de cultivares (CRUZ; CARNEIRO; 

REGAZZI, 2014).  Vários métodos estatísticos têm sido propostos para estudos de 
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Tabela 9: Produtividade de grãos e parâmetros de adaptabilidade e estabilidade pelo 

método de Lin e Binns modificado por Carneiro (1998) em 14 genótipos de soja 

cultivados em 4 safras, em Uberlândia-MG. 

Genótipos 
Produtividade  

kg ha-1 
Pi geral Pi favorável Pi desfavorável 

UFUS 1117-01 2404,58 392976,34 426455,11 359497,57 
TMG 801 3012,99 56709,22 0,00 113418,44 

UFUS 1117-02 1634,11 1322539,21 1621037,60 1024040,82 
BRSGO 7560 2991,42 40340,80 79503,96 1177,63 

UFUS RIQUEZA 2126,71 593094,70 552871,55 633317,85 
UFUS 1117-03 2080,59 837833,05 578063,93 1097602,17 

UFUS 7415  2422,69 465502,05 608824,92 322179,17 
UFUS 1117-05 2182,51 714631,26 230857,95 1198404,56 
UFUS 1117-06 2126,22 626011,23 923187,29 328835,18 
UFUS 1117-07 2390,32 347816,62 248407,93 447225,31 
UFUS 1117-08 2432,42 402440,95 581797,30 223084,61 
UFUS 1117-09 2224,19 657285,08 1124491,13 190079,02 
UFUS 1117-10 2021,06 821223,85 381085,05 1261362,64 
UFUS 1117-11 1927,98 1077597,96 625760,44 1529435,47 

 

Silva e Duarte (2006), trabalhando com soja, afirmaram que o método de Lin e 

Binns modificado por Carneiro (1988) deve ser utilizado em combinação com o de 

Eberhart e Russel (1966), assim como a utilização conjunta dos métodos de Eberhart e 

Russell (1966) e AMMI. Entretanto, outros autores acreditam que o método Lin e Bins 

modificado por Carneiro é o que melhor discrimina cultivares, em comparação com os 

métodos de Wricke (1965), Eberhart e Russel (1966) e Cruz et al. (1989) 

(FRANCESHCI et al., 2010). 

A linhagem UFUS 1117-05 foi adaptada a condições favoráveis, enquanto que 

UFUS 1117-09 para condições desfavoráveis (Tabela 9), a qual também foi identificada 

pela metodologia de Eberhart e Russel (Tabela 8) como sendo adaptável a condições 

desfavoráveis. UFUS 1117-09 e UFUS 1117-02 apresentaram Pi favorável de 

1124491,13 e 1621037,6 respectivamente, os maiores encontrados.  

Silva et al. (2008), analisando metodologias de adaptabilidade e estabilidade, 

baseadas em análise de regressão, análise de variância e não paramétrica, concluiram 

que as melhores metodologias eram as baseadas em Lin e Binns modificado por 

Carneiro e em Annicchiarico (1992) que englobam em um único parâmetro os conceitos 

de adaptação, adaptabilidade e estabilidade, facilitando a interpretação dos resultados.  

A avaliação da interação G x A, por meio da análise de efeitos principais aditivos 

e interações multiplicativas (AMMI) vem sendo aplicada com sucesso a diversas 
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culturas (PEREIRA et al., 1998; OLIVEIRA et al., 2003; MELO et al., 2007; 

ARCINIEGAS-ALARCÓN; DIAS, 2009; MARJANOVIĆ-JEROMELA et al., 2011; 

SOUSA et al., 2015; OLIVEIRA et al., 2015). Ela tem como vantagem o descarte da 

porção do ruído da interação, o qual não é atribuído nem ao genótipo nem ao ambiente, 

o que melhora a capacidade preditiva do modelo, trazendo benefícios diretos à seleção 

de genótipos (ZOBEL et al., 1988) 

Pelo método AMMI, a soma de quadrados da interação (SQGxA) foi decomposta 

em três eixos de componentes principais, sendo todos significativos (Tabela 10). Nessa 

mesma tabela, observou se que os dois primeiros componentes principais na análise 

AMMI explicaram 84.96% da interação G x A, valor acima do limite de 70%, o qual é 

sugerido para a análise AMMI para que se tenha um bom ajuste do modelo e maior 

acurácia nas predições (RAMALHO et al., 2012). Valores acima de 70% para os dois 

primeiros componentes também foram encontrados por outros autores (MEOTTI et al., 

2012; SOUZA et al., 2016), entretanto, existem relatos do uso dos três primeiros 

componentes para obter a estimativa acima de 70% (SOUSA et al., 2015).   

 

Tabela 10: Proporção da SQ G x A para cada eixo principal da análise AMMI, para 14 
genótipos de soja cultivados em 4 safras, em Uberlândia-MG. 

Componente Principal Explicação (%) Explicação Acumulada (%) 
CP1** 58,93 58,93 
CP2** 26,03 84,97 
CP3** 15,03 100,00 

**significativo pelo teste F a 1% de significância. Componente principal= eixo principal. 

 

Na interpretação do modelo AMMI1, a abscissa representa os efeitos principais 

(médias de genótipos), e a ordenada representa o primeiro eixo de interação. Assim, a 

estabilidade é avaliada a partir dos pontos plotados que representam os genótipos, sendo 

os mais estáveis àqueles que estiverem posicionados próximos à origem, deste modo, os 

materiais mais estáveis foram (Figura 3): UFUS 7415, UFUS 1117-01 e UFUS 1117-

07.  Pela metodologia de Eberhart e Russel, o genótipo UFUS 1117-01 também foi 

altamente estável.  
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Figura 2: Plotagem dos escores do primeiro componente principal, segundo o modelo 

AMMI 1 para o caráter produtividade de grãos em kg ha-1, para 14 genótipos de soja 

cultivados em quatro ambientes, em Uberlândia -MG. CP1: 58,93%.  

 

Na sequência, para a interpretação da estabilidade pelo método AMMI 2 (Figura 

4), deve-se observar a distância dos pontos representativos dos genótipos e ambiente ao 

escore zero dos dois componentes principais (DUARTE; VENCOVSKY, 1999). Desse 

modo, os genótipos UFUS 1117-01, UFUS 7415 e UFUS 1117-05 apresentaram maior 

estabilidade, enquanto que BRSGO 7560, UFUS 1117-04, UFUS 1117-08 e UFUS 

1117-05 menor, ou seja, foram os que mais contribuíram para a interação G x A.  
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Figura 3: Plotagem dos escores dos dois primeiros componentes principais, segundo o 

modelo AMMI 2 para o caráter produtividade de grãos em kg ha-1, para 14 genótipos de 

soja cultivados em quatro ambientes, em Uberlândia - MG. CP1: 58,93% e CP2: 

84,97%. 

 

 Gonçalves, Mauro e Cargnelutti- Filho (2007) estudando 29 genótipos de soja 

quanto à adaptabilidade e estabilidade para produtividade de grãos, em diferentes 

épocas de semeadura, concluíram que os genótipos mais instáveis foram os mais 

produtivos, entretanto um dos principais objetivos do melhoramento é selecionar 

genótipos produtivos associados a alta estabilidade. Neste contexto, todos os genótipos 

identificados como estáveis tiveram produtividade acima da média.  

A adaptabilidade é interpretada observando-se os sinais dos escores para 

populações e ambientes, visto que populações e locais dos escores de mesmo sinal 

interagem positivamente (DUARTE; VENCOVSKY, 1999), indicando em qual local a 

população deve ser preferida. De acordo com a Tabela 6, os ambientes 1 e 3 foram 

classificados como sendo favoráveis, enquanto que 2 e 4 desfavoráveis, dessa forma, os 

genótipos mais adaptados para os ambientes 1 e 3 foram: TMG 801, UFUS 1117-05, 

UFUS 1117-07 e UFUS 1117-10; para o ambiente 2 foram: UFUS 1117-01, UFUS 

1117-02, UFUS 1117-08, UFUS 1117-09 e para o ambiente 4: BRSGO 7560, UFUS 

Riqueza, UFUS 7415, UFUS 1117-06, porém os genótipos UFUS 1117-03 e UFUS 
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1117-11 não apresentaram adaptabilidade para nenhum dos ambientes testados (Figura 

3).  

Melo et al. (2007), trabalhando com feijoeiro comum, afirmam que os métodos 

de Lin & Binns (1988), Eberhart e Russel (1966) e AMMI fornecem informações 

complementares. A utilização conjunta dos métodos de Lin e Binns (1988) e AMMI 

para estudo de estabilidade fenotípica em algodão é recomendada (SILVA FILHO et al.,  

2008). 

 A análise de adaptabilidade e estabilidade pelo método Centroide diferencia-se 

por considerar genótipos de máxima adaptação específica como aqueles genótipos com 

valores máximos para certos grupos de ambientes (favoráveis ou desfavoráveis) e 

mínimo para outro grupo, e não aquele que apresenta bons desempenhos nos grupos de 

ambientes favoráveis ou desfavoráveis (ROCHA et al., 2005) .  

Precedendo a análise gráfica de dispersão dos genótipos pelo método Centroide 

(ROCHA et al., 2005) foram obtidos os autovalores através da metodologia dos 

componentes principais. Os dados da análise estão na tabela 11. 

 

Tabela 11: Estimativas dos autovalores e fração acumulada da variância explicada pelos 
componentes principais, pelo método Centroide.  

Raiz Raiz (%) % Acumulada 
2,08 51,96 51,96 
1,45 36,17 88,13 
0,31 7,80 95,93 
0,16 4,07 100,0 

   

 A partir da Tabela 11 foi possível observar que os dois primeiros componentes 

principais, explicaram 88,13 da variação total. Esse valor foi superior aos encontrados 

por Barros et al. (2008), Peluzio et al. (2008) e Hamawaki et al. (2014) que encontram 

valores de 65%, 72% e 62,82%  respectivamente, para os dois primeiros componentes.  

 Como dois autovalores com a retenção de 88,13% (Tabela 11) da variação total 

mostraram-se suficientes, partiu-se para a avaliação dos genótipos pela análise gráfica 

bidimensionada, conforme a Figura 5. Uma vez constatada a suficiência de dois 

autovalores na representação da variação total, a avaliação da posição dos genótipos 

pode ser feita por meio de gráficos bidimensionais (CARVALHO et al., 2002). 

  Na Figura 5 foi possível observar a plotagem dos genótipos segundo o método 

Centroide. A análise desse gráfico de dispersão permitiu verificar o comportamento dos 

genótipos em relação aos ideótipos preconizados pelo método. O formato de seta que 
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assume a ligação entre os pontos que representam os ideotipos permite uma 

interpretação quantitativa da adaptabilidade dos genótipos. À medida que os genótipos 

se distanciam da cauda para a ponta da seta a produtividade aumenta gradativamente 

(HAMAWAKI, 2014). 

 

 

Figura 5: Dispersão gráfica dos dois primeiros componentes principais dos 14 genótipos de soja, 

para o caráter produtividade de grãos, kg ha-1, em quatro ambientes. Os quatro pontos 

numerados com algarismos romanos representam os ideótipos, em que: I, máxima 

adaptabilidade geral; II, máxima adaptabilidade específica a ambientes favoráveis; III, máxima 

adaptabilidade específica a ambientes desfavoráveis; IV, mínima adaptabilidade. (1) UFUS 

1117-01; (2) TMG 801; (3) UFUS 1117-02; (4) BRS GO 7560; (5) UFUS RIQUEZA; (6) 

UFUS 1117-03; (7) UFUS 7415; (8) UFUS 1117-05; (9) UFUS 1117-11; (10) UFUS 1117-06; 

(11) UFUS 1117-07; (12) UFUS 1117-08; (13) UFUS 1117-09; (14) UFUS 1117-10.   

 

Uma interpretação similar pode ser feita em relação ao eixo central da seta, 

aqueles genótipos posicionados acima são mais aptos a ambientes favoráveis e aqueles 

abaixo são aptos a ambientes desfavoráveis. A distribuição dos genótipos é heterogênea, 

devendo-se principalmente, ao caráter em estudo, produtividade de grãos e permite 

associar os genótipos a maioria dos ideotipos (HAMAWAKI, 2014).  
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 Portanto, interpretando a Figura 5, têm se que os genótipos (4) BRSGO 7560, 

(2)TMG 801, (7)UFUS 7415, (1)UFUS 1117-01, (12)UFUS 1117-08 e  (11)UFUS 

1117-07 foram os mais produtivos, sendo que,  57% dos genótipos ficaram localizados 

acima do eixo central da seta, caracterizando adaptação a ambientes favoráveis.  

 Na tabela 12, encontram-se as classificações dos genótipos em relação ao 

método Centroide.  

 

Tabela 12: Produtividade de grãos e parâmetros de estabilidade e adaptabilidade pelo 

método Centroide (ROCHA et al., 2005), em 14 genótipos de soja cultivados em 4 

safras, em Uberlândia-MG. 

Genótipos 
Produtividade 

kg ha-1 
Classificação Prob 

(I) 
Prob 
(II) 

Prob 
(III) 

Prob 
(IV) 

UFUS 1117-01 2404,58 III 0,26 0,23 0,27 0,24 
TMG 801 3012,99 I 0,55 0,19 0,14 0,11 

UFUS 1117-02 1634,11 IV 0,11 0,14 0,18 0,58 
BRSGO 7560 2991,42 I 0,60 0,13 0,17 0,10 

UFUS RIQUEZA 2126,71 IV 0,21 0,25 0,24 0,29 
UFUS 1117-03 2080,59 IV 0,18 0,27 0,20 0,35 

UFUS 7415  2422,68 I 0,27 0,24 0,26 0,23 
UFUS 1117-05 2182,51 II 0,18 0,40 0,16 0,26 
UFUS 1117-06 2126,22 III 0,21 0,18 0,35 0,26 
UFUS 1117-07 2390,32 I 0,28 0,27 0,22 0,22 
UFUS 1117-08 2432,41 III 0,25 0,19 0,33 0,22 
UFUS 1117-09 2224,19 III 0,18 0,15 0,43 0,23 
UFUS 1117-10 2021,06 II 0,17 0,34 0,17 0,32 
UFUS 1117-11 1927,98 IV 0,15 0,27 0,17 0,40 

I: adaptabilidade geral alta, II: adaptabilidade específica a ambientes favoráveis, III: 
adaptabilidade específica a ambientes desfavoráveis, IV: pouco adaptado. 

 A classificação dos genótipos, de modo geral, ficou equilibrada. Os genótipos 

TMG 801, BRSGO 7560, UFUS 7415 e UFUS 1117-07 foram classificados como 

adaptabilidade geral alta (Tabela 12). Esse grupo de genótipos representa aqueles que 

contribuíram pouco para a interação genótipos por ambientes, e expressam o conceito 

de estabilidade proposto por Cruz, Regazzi e Carneiro (2004), sendo por isso 

considerados mais estáveis (VASCONCELOS et al., 2011). Dois genótipos foram 

classificados como adaptabilidade específica a ambientes favoráveis: UFUS 1117-05 e 

UFUS 1117-10; quatro genótipos de adaptabilidade específica a ambientes 

desfavoráveis: UFUS 1117-01, UFUS 1117-06, UFUS 1117-08 e UFUS 1117-09 e por 

fim, quatro genótipos de baixa adaptação: UFUS 1117-02, UFUS Riqueza, UFUS 1117-

03 e UFUS 1117-11 (Tabela 13).  
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 Dos genótipos avaliados, 28% foram classificados como adaptabilidade geral 

alta. Esses resultados diferem dos encontrados por Oliveira et al. (2012), em que 

obtiveram  44% dos genótipos classificados no ideotipo I, ou seja, adaptabilidade geral 

alta.  
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4. CONCLUSÕES 

 
 

 A interação genótipos por ambientes para produtividade de grãos é do tipo 

complexa. 

 A linhagem UFUS 1117-01 foi identificada pelas metodologias de Eberhart e 

Russel, Wricke, AMMI 1, AMMI 2 e Centroide como sendo um genótipo de alta 

estabilidade produtiva. 

 A linhagem UFUS 1117-07 apresentou alta estabilidade pelos métodos Eberhart 

e Russel (1966), Wricke (1965), Lin e Binns modificado por Carneiro (1998) e ampla 

adaptabilidade por Eberhart e Russel e Centroide. 

 A linhagem UFUS 1117-09 foi identificada como sendo adaptável a ambientes 

desfavoráveis pelos métodos Lin e Binns, modificado por Carneiro, AMMI 1 e 

Centroide. 

 O genótipo UFUS 1117-10 apresentou adaptabilidade a ambiente favoráveis 

pelos métodos AMMI 1 e Centroide e sua caracterização foi complementada por 

Eberhart e Russel,  que identificou o genótipo como de alta estabilidade.  

 Os métodos Eberhart e Russel, AMMI 1 e Centroide reafirmaram entre si as 

informações contempladas em suas análises, mostrando que eles podem ser utilizados 

para aumentar a certeza quanto à classificação de genótipos de soja.  
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