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RESUMO 

 

O melhoramento genético de soja busca a seleção de genótipos com aspectos 
de alto padrão que resultem em alta produtividade de grãos. Para que isso 
ocorra, a seleção visa alcançar linhagens com características de produtividade, 
resistência à doenças e adaptabilidade. Tendo a finalidade para 
desenvolvimento de cultivares mais produtivas, é plausível o conhecimento da 
combinação entre os caracteres agronômicos e a análise de índices visando a 
obtenção de melhor predição de ganhos e elevada eficiência no processo 
seletivo. Sendo assim, o objetivo do presente estudo foi desenvolver progênies 
de soja e avaliar parâmetros genéticos para fins de seleção de genótipos 
superiores que demonstrem maior precocidade e alta produção de grãos. Este 
estudo foi desenvolvido na Fazenda Experimental Capim Branco, pertencente à 
Universidade Federal de Uberlândia, localizada no município de Uberlândia – 
MG. Primeiramente, foi avaliada em campo uma população segregante F2 no 
período de abril a julho de 2018. No primeiro experimento da população F2 (TMG 

801x EMGOPA 316), sementes foram dispostas em campo e foram avaliados os 
parâmetros genéticos dos caracteres e os ganhos genéticos obtidos pela 
seleção direta. Caracteres como APM e NNP na população F2 apresentaram 
estimativas de herdabilidade com valores superiores a 50% nos caracteres, 
sugerindo genótipos favoráveis para seleção. A produção de grãos, principal 
caráter para estimativas de ganho de seleção, da população F2 alcançou valores 
positivos de 46,31% no ganho de seleção, demonstrando ser favorável para 
seleção de genótipos superiores. No segundo experimento, uma população 
segregantes F3 e de retrocruzamentos, foi cultivada em campo no período de 
outubro de 2018 a março de 2019.  Avaliaram-se 60 progênies e os genitores 
TMG 801 e EMGOPA 316. Foram selecionadas, de forma aleatória, três plantas 
de cada linha para serem submetidas à avaliações fenotípicas com o intuito de 
selecionar àquelas que possuem genótipos superiores. A herdabilidade para 
produção de grãos de soja provenientes dos genitores TMG 801 e Emgopa 316 
foi de 81,32%, favorecendo elevadas estimativas de ganho de seleção. O uso 
dos índices de seleção de Mulamba e Mock (1978) e o de distância ideótipo, 
considerando ciclo vegetativo, total e produção de grãos identificaram 
similarmente as progênies segregantes de soja. As progênies UFUS801X316-
370, UFUS801X316-437 e UFUS801X316-RC2-5 destacaram-se pela maior 
produção de grãos e ciclo semiprecoce, sendo recomendadas para avanço de 
gerações e novas avaliações de desempenho agronômico. 
 

 

Palavras-chave: Glycine max. Herdabilidade. Ganho de seleção. 
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ABSTRACT 

 

The genetic improvement of soybean seeks the selection of genotypes with 
aspects of high standard that result in high productivity. For this to occur, the 
selection aims at achieving lineages with characteristics of productivity, 
resistance and adaptability. With the purpose to develop more productive 
cultivars, it is plausible the knowledge of the combination between the agronomic 
characters and the index analysis aiming at obtaining better prediction of gains 
and high efficiency in the selective process. Thus, the objective of the present 
study was to develop soybean progenies and to evaluate genetic parameters for 
the selection of superior genotypes that demonstrate a shorter total cycle and 
high grain yield. This study was developed at the Experimental Farm Capim 
Branco, belonging to the Federal University of Uberlândia, located in the city of 
Uberlândia - MG. First, an F2 segregating population was evaluated in the field 
from April to July 2018. In the first experiment of the F2 population (TMG 801x 
EMGOPA 316) seeds were arranged in the field and the genetic parameters of 
the characters and the genetic gains obtained by the indirect selection were 
evaluated. Characteristics such as APM and NNP in the F2 population presented 
estimates of heritability with values higher than 50% in the characters, suggesting 
favorable genotypes for selection.  
Grain production, the main character for selection gain estimates, of the F2 
population reached a positive value of 46.31% in the selection gain, 
demonstrating a favorable selection of superior genotypes. In the second 
experiment, a segregating F3 and backcross population was fielded from October 
2018 to March 2019. Sixty progenies and the parents TMG 801 and EMGOPA 
316 were evaluated. Three plants were randomly selected of each line to be 
submitted to the phenotypic evaluations with the intention to select those that 
have superior genotypes. The heritability for soybean production from the TMG 
801 and Emgopa 316 parents was 81.32%, favoring high selection gain 
estimates. The use of the selection indices of Mulamba and Mock (1978) and the 
distance of ideotype, considering the vegetative cycle, total and grain production, 
similarly identified the segregating soybean progenies. The progenies 
UFUS801X316-370, UFUS801X316-437 and UFUS801X316-RC2-5 stand out for 
their higher grain yield and semiprecoce cycle and are recommended for 
generations to come and new performance evaluations. 
 
 
 
Keywords: Glycine max. Heritability. Selection Gain. 
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1. INTRODUÇÃO 
 

1.1. Importância econômica da soja 

 

A soja (Glycine max (L.) Merrill, atualmente é uma das plantas mais 

cultivadas no mundo, sendo destaque em vários ramos, como a agroindústria. 

Isso se dá pelo fato de disponibilizar uma grande oferta de óleo para o consumo 

humano e produzir um farelo rico em proteína para alimentação de animais, 

além de possuir outras aplicações na indústria, suprindo uma variedade de 

necessidade nutricionais da população mundial (LEITE et al., 2016). 

O emprego agroindustrial da soja apresentou um elevado crescimento no 

Brasil e também em escala global nas últimas décadas, fato ocorrido 

principalmente pelos aspectos tecnológicos e mercadológicos do vegetal 

(HIRAKURI, 2011; KELESKI, 2018). Esse crescimento ficou evidenciado no 

Brasil na safra 2018/2019, uma vez que o plantio de soja apresentou 

crescimento de 1,9% em relação ao período anterior, correspondendo a uma 

expressiva área de 35,9 milhões de hectares. A produção nacional conta ainda 

com uma grande expectativa, devendo atingir 114,4 milhões de toneladas, 

resultando na segunda maior produção (CONAB, COMPANHIA NACIONAL DE 

ABASTECIMENTO, 2019). 

Essa alta taxa de produção de grãos se deu principalmente pela 

contribuição de programas de melhoramento das oleaginosas, resultado da 

atuação de diversas instituições de ensino e pesquisa, além do empenho dos 

produtores rurais e de diversos estudiosos de áreas correlatas (MATSUO et al., 

2015; ODA et al., 2015). 

Segundo a Food and Agriculture Organization of the United Nations (FAO, 

2016), há estimativa de que nos próximos dez anos, tanto o Brasil quanto a 

Argentina acrescentem pelo menos vinte milhões de hectares na área plantada 

com a cultura da soja. Ademais, neste mesmo período, estima-se que o Brasil 

possa figurar como o maior produtor mundial de soja, ultrapassando inclusive os 

Estados Unidos, maior produtor até aqui. Nesse sentido, a possibilidade do 

Brasil se tornar o maior produtor mundial de soja, passa cada vez mais pelo 

importante papel dos programas de melhoramento em disponibilizar cultivares 
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mais produtivas e propensas para o cultivo (TODESCHINI, 2018). 

 

1.2. Melhoramento genético da soja 

 

O melhoramento genético de soja busca a seleção de genótipos com 

aspectos de alto padrão que resultem em elevada produtividade. Para que isso 

ocorra, visa-se no processo seletivo, linhagens com características de 

produtividade, resistência a doenças e adaptabilidade, possibilitando sua 

introdução em novas áreas, propiciando alta rentabilidade para o produtor.  

A existência de variabilidade genética é fator de grande importância na 

seleção de genótipos superiores, situação essa, responsável pelo sucesso do 

melhoramento genético de plantas. As buscas por alto rendimento e as 

exigências do mercado fazem com que os indivíduos selecionados reúnam 

conjuntamente uma série de atributos favoráveis. Contudo, a seleção de 

progênies superiores apresenta certa complexidade, dado que a maioria 

apresenta baixa herdabilidade (CRUZ, 2013; LEITE, et al., 2016). 

São aplicadas pelo melhorista diversas estratégias para identificação dos 

genótipos superiores numa determinada população. Algumas consideram 

inicialmente, o desempenho da família e, posteriormente, a superioridade 

relativa dos indivíduos que compõe a família. Em gerações com autofecundação 

em estágio avançado, a seleção ao nível de família deverá ser priorizada, o que 

facilita selecionar caracteres de baixa herdabilidade. Quando ocorre seleção em 

determinado caráter, geralmente há alterações em outros, provavelmente pelas 

correlações genéticas existentes, fenômeno este intitulado de “resposta 

correlacionada à seleção”, que pode ser interessante ou não para o melhorista 

(BÁRBARO et al., 2007). 

Sendo assim, a identificação de variáveis utilizadas na seleção indireta 

sobre outra variável, como a produtividade de grãos, ocorrerá baseada no 

conhecimento de associações e correlações genéticas existentes entre os 

caracteres visados, principalmente, quando o caráter principal possuir 

herdabilidade baixa (BÁRBARO et al., 2007; ALMEIDA et al., 2010; HAMAWAKI 

et al., 2012; NOGUEIRA et al., 2012; LEITE et al., 2016). A escolha pela melhor 

estratégia de melhoramento passará pela análise de parâmetros, como 
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estimativa de herdabilidade, ganho de seleção e correlações genéticas 

(HAMAWAKI et al., 2012).  

Será crucial para o aumento no rendimento de grãos da cultura a 

obtenção de genótipos de soja que possam apresentar elevada produtividade 

em uma determinada localidade (HAMAWAKI et al., 2010), atentando-se para a 

adaptação local de cada cultivar, pois isto determina o momento adequado de 

semeadura com o intuito de ampliar seu crescimento e avigorar a produtividade, 

com base no enfoque de cada programa de melhoramento genético 

(CAVASSIM, 2014). 

  A obtenção de elevados ganhos genéticos nos programas de 

melhoramento passa pela diferenciação das melhores estratégias de seleção de 

soja, objetivando alta produtividade, aliada a demais características desejáveis 

nos genótipos selecionados. Tendo como objetivo a relevância da cultura da soja 

e da demanda de cultivares mais produtivas, é plausível o conhecimento da 

combinação entre os caracteres agronômicos e a análise de índices visando a 

obtenção de melhor predição de ganhos e elevada eficiência no processo 

seletivo (LEITE et al., 2016). 

 

1.3. Parâmetros genéticos em soja 

 

O procedimento de avaliação simultânea de várias gerações ou 

populações corresponde à análise de gerações, o que inclui avaliação dos 

genitores, híbridos (F1), e as gerações subsequentes, como as populações F2 e 

as obtidas de retrocruzamentos RC1 (P1 x F1) e RC2 (P2 x F1) (CRUZ, 

REGAZZI, CARNEIRO, 2012). 

As gerações subsequentes fornecem dados essenciais de parâmetros 

genéticos, como os elementos de variância genética, coeficiente de 

herdabilidade e relações entre os coeficientes de variância genética por 

variância ambiental. É de grande importância para o melhorista a identificação 

dos efeitos ligados aos efeitos genéticos aditivos, epistáticos e dominantes. 

Efeitos genéticos aditivos resultam da ação direta de cada alelo nos 

cromossomos homólogos, sendo herdáveis. Já os efeitos genéticos devido à 

epistasia são resultados da ação conjunta dos alelos entre dois ou mais loci 
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(interação inter-loco), não sendo herdáveis; e os efeitos genéticos devido à 

dominância resultam da ação conjunta dos alelos nos cromossomos homólogos, 

dentro do mesmo loco (interação intra-loco), também não herdáveis. Identificar 

esses efeitos genéticos facilita conhecer a estrutura genética de uma população 

e ampara na tomada de decisão, na garantia das estratégias de seleção e na 

predição de ganhos (HAMAWAKI et al., 2012; MATSUO et al., 2012). 

Durante o processo de seleção, é válido ter o conhecimento da natureza e 

da proporção dos efeitos gênicos que possuem o controle de determinado 

caráter. A variância aditiva é a relação entre os valores genotípicos dos 

indivíduos de uma população e o número de alelos favoráveis que apresentam. 

Quando há variância aditiva, é estabelecida uma predição de ganhos favoráveis 

no processo de seleção de genótipos superiores (CRUZ, REGAZZI, CARNEIRO, 

2012). A variância fenotípica de uma população segregante compete a 

possibilidade em estimar a proporção da variação entre os fatores genéticos da 

população selecionada e a proporção da variação em razão dos fatores 

ambientais. Quando esta população é posta em ensaios em diversos ambientes, 

é possível determinar a proporção da variação que representa a interação 

genótipo x ambiente (BESPALHOK et al., 2007). 

A estimativa de parâmetros genéticos, como a herdabilidade, é possível 

por meio das populações segregantes, como no caso de plantas autógamas, a 

exemplo da soja (BALDISSERA et al., 2014). A realização de cruzamentos 

controlados se faz necessário para o estudo de herança genética, onde se utiliza 

genitores homozigotos diferentes para determinada característica, que geram os 

híbridos F1, já a alta segregação é característica da geração F2, sendo que a 

homozigose completa, ou seja, uma população composta de uma amostra de 

linhas puras, pode ser alcançada a partir de sucessivas gerações; no caso da 

soja, assegura-se a homozigose completa na geração F10 (RAMALHO et al., 

2012; BARONA et al., 2009). 

Um dos parâmetros genéticos mais úteis para os melhoristas é o 

coeficiente de herdabilidade (H2), que refere-se à proporção entre a variância 

genética e a fenotípica (VENCOVSKY e BARRIGA, 1992; FALCONER; 

MACKAY, 1996; RAMALHO et al., 2012). O coeficiente de herdabilidade está 

relacionado aos ganhos de seleção, uma vez que, quanto maior a herdabilidade, 
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maior a possibilidade de sucesso na seleção. 

A herdabilidade pode apresentar valores de zero a um. Quando a 

herdabilidade é igual a um, significa que toda a variação expressa pelo genótipo 

é de natureza genética, e igual a zero, a variação entre indivíduos é 

exclusivamente de natureza ambiental (CRUZ, 2005). Esses valores podem ser 

aumentados através da introdução de variação genética na população, contudo, 

pelo melhoramento em condições experimentais, pode-se reduzir a contribuição 

da variação ambiental para a variação fenotípica total. 

Existem dois tipos de herdabilidade, a no sentido amplo e a no sentido 

restrito. A herdabilidade no sentido amplo é a razão entre a variância genotípica 

e a variância fenotípica, e no sentido restrito, constitui-se na razão da variância 

genética aditiva pela variância fenotípica (FALCONER; MACKAY, 1996). A 

herdabilidade varia de acordo com o tipo de características agronômicas e de 

fatores como o método utilizado para estimar o valor da herdabilidade, a 

diversidade na população, o nível de endogamia, o tamanho da amostra 

avaliada, o número e tipo de ambientes, a unidade experimental e a precisão na 

condução do experimento e da coleta de dados (BORÉM; MIRANDA, 2013). 

Estudo realizado por Mattos (2018), visando estimar a herança de 

caracteres relacionados à produtividade e caracteres agronômicos em 92 

genótipos de soja na geração F2, considerando a herdabilidade no sentido 

amplo, encontraram coeficientes de herdabilidade variando de médios a altos, 

oscilando de 80,68% para número de nós na maturidade a 96,82 % para número 

de dias para o florescimento. 

O número de genes representa o tipo de herança responsável pelo 

controle de um caráter, podendo ser de natureza poligênica, oligogênica e 

monogênica (SILVA-LOBO, et al., 2005). Quanto maior o número de genes de 

um caráter, maior será o número de combinações genotípicas possíveis na 

população, sendo que, para conseguir a homozigose completa, novamente será 

exigido também um maior número de gerações (BALDISSERA et al., 2014). 

 

1.4. Estratégia de seleção em soja 

 

Para a obtenção do sucesso em programas de melhoramento genético de 
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plantas, é necessária a existência de variabilidade genética, por viabilizar a 

seleção de genótipos. Os melhoristas procuram o genótipo que agrega 

características agronômicas favoráveis aliados a alto rendimento de grãos. 

Entretanto, a herança quantitativa de grande parte dos caracteres de interesse, 

assim como as correlações existente entre eles, são fatores que acabam por 

dificultar a seleção simultânea de diversos caracteres (ALMEIDA; PELUZIO; 

AFFERRI, 2010; LEITE et al., 2016; TEIXEIRA et al., 2017). 

Os caracteres quantitativos ou poligênicos são aqueles governados por 

vários genes, deste modo, cada gene denota segregação com base nas “Leis de 

Mendel”. Além do mais, ao avaliar uma população segregante, nota-se que os 

caracteres de herança quantitativa indicam distribuição contínua de fenótipos. 

Isto é, diversos fenótipos de difícil separação em classes distintas são existentes 

entre os indivíduos de uma população (BESPALHOK, GUERRA; OLIVEIRA, 

2010). 

Vários autores identificaram a existência de resultados correlacionados 

entre caracteres e a influência destes no processo de seleção, para variadas 

espécies (VASCONCELOS et al., 2010), incluindo soja (VAL et al., 2017). 

Através dessas correlações, o método de seleção indireta pode ser aplicado, 

com o objetivo de obter ganhos com maior agilidade a partir da seleção de um 

caráter com maior herdabilidade, correlacionado a outro que tenha herdabilidade 

mais baixa e seja objetivo principal (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

7 
 

 

2. OBJETIVOS 

 

2.1. Objetivo geral 

 

Este estudo teve como objetivo desenvolver progênies de soja e avaliar 

parâmetros genéticos para fins de seleção de genótipos superiores que 

demonstrem maior precocidade e alta produção de grãos. 

 

2.2. Objetivos específicos 

 

 Determinar parâmetros genéticos de caracteres agronômicos importantes no 

melhoramento genético de soja; 

 Estimar o ganho de seleção em populações F2 e F3 de soja; 

 Selecionar indivíduos F2 e progênies F3 para ciclo vegetativo, total e 

produção de grãos; 

 Comparar estratégia de seleção em progênies F3 em soja. 
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3. MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.1. Local da realização dos experimentos 

 

Todos os experimentos do presente estudo foram realizados na Fazenda 

Capim Branco, cujas coordenadas geográficas, segundo o Laboratório de 

Climatologia Ambiental – CLIMA – UFU, são:  18° 52’ 52,5” S e 48° 20’ 37,3” W, 

com 805m de altitude, na unidade de experimentação do Programa de 

Melhoramento Genético de Soja da Universidade Federal de Uberlândia, 

localizada no município de Uberlândia, Minas Gerais.  

 

3.2. Definição dos genitores 

 

As cultivares designadas para esta avaliação foram selecionadas com a 

finalidade de desenvolver progênies com características agronômicas de 

importância no melhoramento genético da soja, como produtividade dos grãos.  

Avaliaram-se sementes F2 provenientes do cruzamento entre TMG 801 x 

EMGOPA 316, cujas características estão descritas na Tabela 1. Avaliaram-se 

também progênies F3 decorrente da seleção de melhores genótipos para 

produção de grãos em F2 e, também progênies de retrocruzamentos. 

 

Tabela 1 - Cultivares utilizadas na obtenção da primeira população segregante, 
Uberlândia, 2019. 

Cultivares CF CH CP        Grupo de 
maturidade 

Tipo de 
Crescimento 

TMG 801 Roxa Preto Marrom Precoce Determinado 

EMGOPA 316 Branca Marrom Marrom Precoce Indeterminado 

CF: cor de flor; CH: cor de hilo; CP: cor da pubescência. Fonte: Base de dados da Pesquisa 
Agropecuária – EMBRAPA; Tropical Melhoramento Genético – TMG. 

 

 

3.3. Condução da população segregante F2 TMG 801x EMGOPA 316 e seus 
genitores 

 

As sementes da população F2 e as testemunhas TMG 801 e EMGOPA 
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316 foram semeadas em campo no dia 14 de abril de 2018 e dispostas em 12 

linhas de 15 metros cada, com distância de 0,3m entre cada semente e 

espaçamento de 0,5m entre as linhas, gerando uma área de 105m². 

O solo no qual o experimento foi conduzido é caracterizado como 

Latossolo Vermelho Escuro Distrófico, e teve sua preparação feita de modo 

convencional, com uma aração, duas gradagens e abertura de sulcos feita antes 

da semeadura. Deste solo, retirou-se uma amostra entre 0 e 20cm de 

profundidade para análises químicas (Tabela 2), realizadas pelo Laboratório de 

Análises de Solos e Calcários – UFU.  Foi realizada adubação manual no sulco 

com NPK, nas concentrações 8:28:16, na dose de 400 kg ha-1, e posterior 

incorporação do adubo com o solo. 

 

Tabela 2 - Análise química do solo da área experimental na camada de 20 cm, 
Uberlândia, 2019. 

ph H20 P meh-1 K+ Ca2+ Mg2+ Al3+ H + Al M.O 
1-2.5 mg.dm-3 --------------- cmolc dm-3 ------------------ dag.kg-1 
6,20 9,90 0,48 3,50 1,40 0 2301,9 0 

Ca, Mg, Al (KCl 1 mol-1); H+ Al= (Solução Tampão – SMP a pH 7,5); M.O. = Método 
Colorimétrico.  

 

Realizou-se a semeadura de forma manual, sendo que, todas as 

sementes foram tratadas com fungicida e inseticida Fipronil, Piraclostrobina e 

Tiofanato-metílico com dosagem de 100mL/100kg, para, posteriormente, ocorrer 

a inoculação com Bradyrizobium japonicum e Bradyrhizobium elkanii. Foi 

efetuada a aplicação do herbicida pré-emergente S-Metolacloro, cuja dose foi de 

1,4 L ha-1, para o controle de plantas daninhas. 

Foi feita adubação foliar com os micronutrientes Cobalto e Molibdênio e 

adubação de cobertura com cloreto de potássio (KCl) com dose de 150 kg ha-1 

no estádio V4 da planta (FEHR e CAVINESS, 1977). 

Foram realizadas três capinas manuais durante o experimento 

(30/04/2018; 28/05/2018 e 13/06/2018). Foi feito o controle de pragas e doenças 

por meio de aplicações realizadas a cada 20 dias, assim como estudos 

similares, contando-se após a semeadura, com o auxílio de bomba costal com 

capacidade de 20L, como consta Tabela 3. 
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Tabela 3 - Produtos aplicados durante a condução do experimento F2 TMG 801x 

EMGOPA 316, Uberlândia, 2019. 
Ingrediente ativo     Dose     Ação     Nº de Aplicações 

Acefato 1,0 kg.ha-1 Inseticida 2 

Tiametoxam e 

Lambda-cialotrina 

     150 mL.ha-1 Inseticida 3 

Trifloxistrobina e 

Protioconazol 

      0,4 L.ha-1  Fungicida 2 

 

As irrigações do experimento ocorreram pelo sistema de irrigação via 

aspersor duas vezes na semana, em um período de uma hora, num total de 

30mm de água por dia.  A Figura 1 apresenta o gráfico contendo a temperatura 

média e as precipitações ao longo do experimento. 

 

Figura 1 – Temperaturas médias e precipitação nos meses de abril a julho de 
2018 no município de Uberlândia. Fonte: Laboratório CLIMA - Climatologia e 
Meteorologia Ambiental da UFU, Uberlândia, 2019. 

 

Ao completarem o estádio R1, todas as plantas foram contabilizadas para 

que os dados fenotípicos fossem obtidos. Foram analisadas 18 plantas TMG 

801, 26 plantas EMGOPA 316 e 284 plantas da população F2, sendo que, 

através destas avaliações para estimar os parâmetros genéticos, os genótipos 

considerados superiores, com base na produtividade dos grãos, foram 

selecionados para avanço de geração, integrando a população F3. 
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Seguem abaixo as avaliações realizadas em cada planta, com estádios 

determinados pela escala FEHR e CAVINESS (1977): 

 

I. Número de dias para o florescimento (NDF): período em dias, entre a data 

de emergência até a data de florescimento da planta, no estádio R1; 

II. Número de dias para a maturidade (NDM): período em dias, entre a data 

emergência até a data da maturidade no estádio R8 da planta; 

III. Altura da planta no florescimento (APF): altura dada em centímetros da 

base da planta até o meristema apical na haste principal quando ocorreu 

o florescimento, no estádio R1;  

IV. Altura da planta na maturidade (APM): altura dada em centímetros da 

base da planta até o meristema apical na haste principal quando a planta 

atingiu a maturidade, no estádio R8; 

V. Número de nós totais (NNT): número de nós na haste principal quando a 

planta atingiu a maturidade no estádio R8; 

VI. Número de nós produtivos na maturidade (NNP): número de nós na haste 

principal que possuíam vagens quando a planta atingiu a maturidade no 

estádio R8; 

VII. Número total de vagens (NTV): número total de vagens que foram 

produzidas pela planta no estádio R8;  

VIII. Número de sementes por vagem (NSV): número gerado através da 

divisão do número total de sementes pelo número total de vagens; 

IX. Produtividade (PROD): peso total, em gramas, das sementes que foram 

produzidas por planta. 

 

3.4. Condução das progênies segregantes 

 

O experimento com as progênies foi composto de 62 genótipos, sendo 39 

progênies F3, 20 progênies de retrocruzamentos, confirmados por genes 

marcadores, como cor da flor e cor do hipocótilo, e duas cultivares (TMG 801 e 

EMGOPA 316). 

A semeadura em campo ocorreu no dia 31 de outubro de 2018, em 

delineamento de blocos casualizados (DBC) contendo duas repetições. Cada 
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uma das progênies foi semeada em linhas de três metros contendo 

aproximadamente 60 sementes, com espaçamento de 0,3m entre as linhas.  

Amostras do solo com profundidade aproximada de 20cm foram 

recolhidas para análise química realizada pelo Laboratório de Análises de Solos 

e Calcários – UFU, como mostra a Tabela 4: 

 

Tabela 4 - Análise química do solo da área experimental na camada de 20 cm, 
Uberlândia, 2019. 

ph H20 P meh-1 K+ Ca2+ Mg2+ Al3+ H + Al M.O 
1-2.5 mg.dm-3 --------------- cmolc dm-3 ------------------ dag.kg-1 
6,00 6,40 0,41 2,40 1,30 0 2301,90 0 

Ca, Mg, Al (KCl 1 mol-1); H+ Al= (Solução Tampão – SMP a pH 7,5); M.O. = Método 
Colorimétrico.  

 

O preparo e adubação da área, tratamento e inoculação das sementes 

foram realizadas de forma equivalente à descritas na população antecedente. 

Foram realizadas três capinas manuais (13/11/2018; 17/12/2018 e 22/01/2019), 

e para o controle de pragas e doenças, foram feitas aplicações a cada 15 dias, a 

partir da ocorrência em campo, com auxílio de bomba costal, com capacidade 

total de 20L; e ocorrência de adubações e demais tratamentos estão exibidas 

conforme a Tabela 5. 

 
Tabela 5 - Produtos aplicados durante a condução do experimento com as 
progênies segregantes, Uberlândia, 2019. 
Ingrediente ativo     Dose Ação     Datas/Nº de 

aplicações  

S-Metolacloro     1,4 L.ha-1 Herbicida pré-

emergente 

     31/10/2018 

KCl      60g/linha 
   Adubação     

de cobertura 

04/12/2018 

Cobalto e 

molibdênio 
     150mL.ha-1 

  Micronutrientes 06/12/2018 

Acefato 1,0 kg.ha-1  Inseticida 3 

Tiametoxam e 

Lambda-cialotrina 

     150 mL.ha-1  Inseticida 3 

Trifloxistrobina e 

Protioconazol 

      0,4 L.ha-1        Fungicida 3 
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A região é de clima do tipo Aw, de acordo com a classificação de 

KÖPPEN e GEIGER (1928), com verão chuvoso (de outubro a março), possui 

clima tropical úmido e estação seca durante o inverno (abril a setembro). Sendo 

assim, os dados meteorológico de precipitações e média de temperaturas 

durante a condução do experimento estão indicados na Figura 2. 

 

Figura 2 – Temperaturas médias e precipitação nos meses de novembro a 
fevereiro de 2019 no município de Uberlândia. Fonte: Laboratório CLIMA - 
Climatologia e Meteorologia Ambiental da UFU, Uberlândia, 2019. 

 

Foram selecionadas, de forma aleatória, três plantas de cada linha para 

serem submetidas à avaliações fenotípicas com o intuito de selecionar àquelas 

que possuem genótipos superiores, com as avaliações descritas baixo: 

 

I. Número de dias para o florescimento (NDF): período em dias, entre a data 

de emergência até a data de florescimento, quando 50% das plantas da fileiras 

atingiram o estádio R1; 

II. Número de dias para a maturidade (NDM): período em dias, entre a data 

emergência até a data da maturidade, quando 50% das plantas atingiram 

estádio R8 da planta; 

 Feita a colheita do experimento, cada linha foi trilhada separadamente, 

para posterior mensuração da produção de grãos, através do peso das 

sementes com auxílio de balança analítica.  
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3.5. Análises estatísticas 
 

 
Com a obtenção dos dados fenotípicos de todas as populações 

estudadas, F2 TMG 801 x EMGOPA 316, e progênies segregantes realizaram-se as 

análises genético-estatísticas com o software Programa GENES (CRUZ, 2016). 

Foram estimados os parâmetros descritos abaixo (CRUZ; REGAZZI; 

CARNEIRO, 2012):  

 

 Variância genotípica 

 σ̂g(F2)2 = σ̂f(F2)2 - σ̂e(F2)2  

 

Em que: σ̂g2(F2): variância genética da população F2; σ̂f2(F2): variância fenotípica da população F2;  σ̂e2(F2): variância ambiental da população F2. 

 

 Variância ambiental 

 

σ̂e
2= 

1
2 [σ̂(P1)

2 + σ̂(P2)
2 ] 

 

Em que:  σ̂e2: variância ambiental �̂�2
(P1): variância fenotípica do parental 1; �̂�2
(P2): variância fenotípica do parental 2. 

 

 Herdabilidade no sentido amplo  

 

ha
2 = 

σ̂g(F2)
2

σ̂f(F2)
2  

 

Em que: 
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ha2: herdabilidade no sentido amplo; σ̂g2(F2): variância genética da população F2; σ̂f2(F2): variância fenotípica da população F2. 

 

 Número de genes envolvidos na determinação do caráter 

 

η= 
R2 (1+ 0,5k2)

8σ̂g
2F2  

 

Em que:  η: número de genes; 

R: amplitude entre as médias dos progenitores ou R: P̅1 −  P̅2; σ̂g2: variância genética da F2. 

 

 Predição de ganhos por seleção 

 

GS = DS x H2, 

DS = Xs  – Xo  

GS% = 
GS
Xo

 x 100 

 

Em que: 

 

GS: ganho de seleção; 

H2: herdabilidade; 

DS: diferencial de seleção; 

Xs: média dos selecionados; 

Xo: média da população F2. 

 

Após feitas as estimativas para a geração F2, para os dados da geração 

F3, genitores e retrocruzamentos, procedeu-se à análise de variância (ANOVA), 

seguida do teste de média através do método de Scott-Knott, empregando 

novamente o Programa GENES. A análise de variância admitiu o modelo exibido 
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abaixo, considerando o efeito de genótipo aleatório. 

Yij= μ+Gi+Bj+εij 

 

Em que: 

Yij: valor de cada caráter em uma parcela que compreende o i-ésimo 

genótipo no j-ésimo bloco; 

µ: média geral do caráter;  

Gi: efeito dos genótipos i; 

Bj: efeito dos bloco j; 

εij: efeito do erro. 

 

Os parâmetros avaliados na ANOVA foram: 

 

 Coeficiente de variação genotípico 

 

CVg= 
σg

m  x 100 

 

Em que: 

CVg: Coeficiente de variação genético; σg: Estimativa do desvio padrão genotípico; 

m: média observada do caráter. 

 

 Herdabilidade 

 

H2= 
σ̂g2

QMT r⁄  

 σ̂g2= 
(QMT-QMR)

r  

 

Em que: 

H²: Herdabilidade; 
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σ̂g2: variância genética; 

QMT: quadrado médio de progênies na ANOVA; 

QMR: quadrado médio do resíduo na ANOVA; 

r: número de repetições. 

 

Estimaram-se as correlações fenotípicas e genotípicas conforme as 

fórmulas a seguir: 

 

rf= 
PMGxy√QMGxQMGy

 

 

Em que: 

rf: estimador de correlação fenotípica; 

PMGxy: produto médio entre os genótipos para os caracteres X e Y; 

QMGx: quadrado médio entre os genótipos para o caráter X; 

QMGy: quadrado médio entre os genótipos para o caráter Y. 

 

rg = 
(PMGxy-PMRxy

r⁄√σ̂g(x)σ̂g(y)

 = 
σ̂g(xy)√σ̂g(x)σ̂g(y)

 

 

Em que: rg: Estimador de correlação genotípica; 

σ̂g(xy): Estimador da covariância genotípica; 

σ̂g(x) e σ̂g(y): Estimador das variâncias genotípicas dos caracteres X e Y, 

respectivamente. 

 

Adotando três estratégias de seleção: seleção direta, seleção indireta e 

baseada em índices, foi determinado o ganho de seleção para os caracteres. 

Foram selecionados 20% das progênies superiores, considerando a redução de 

ciclo vegetativo e total, e incremento para produção de grãos.  

Os ganhos de seleção (GS) para a seleção direta e indireta foram 

baseados no diferencial de seleção pelas fórmulas a seguir: 
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GSi = (Xsi-Xoi) Hi
2 = DSi Hi

2 

 

Em que: 

GSi: ganho de seleção direto no i-ésimo caráter; 

Xsi: média das progênies selecionadas para o caráter i; 

Xoi: média original da população para o caráter i; Hi
2: Herdabilidade do caráter i; 

DSi: diferencial de seleção praticado na população. 

 

GSj(i) =  DSj(i)Hi
2 

 

Em que: 

GSj(i): ganho de seleção indireto no j-ésimo caráter pela ação no i-ésimo caráter; 

DSj(i): diferencial de seleção indireto obtido em função da média do caráter j nos 

indivíduos selecionados com base no caráter i. 

 

A classificação dos genótipos pelo índice de seleção baseado na soma de 

“ranks”, é realizada de acordo com a ordem de ganhos favoráveis ao 

melhoramento, para cada caráter, e pelos ganhos de seleção direto e indireto, e 

então, somar as ordens de cada caráter para o genótipo resultando uma medida 

tomada como índice, como descrito pela equação a seguir: 

 I =  r1 + r2 + rn 

 

 Em que: 

I: Valor do índice para determinado genótipo; 

rj: classificação de um índividuo para o caráter j; 

rn: número de variáveis consideradas no índice. 

 

Outro índice de seleção analisado foi o da distância genótipo-ideótipo, 

onde foram calculados a média, e os valores máximos e mínimos de cada 

caráter. Foram considerados Xij como a média do valor fenotípico do caráter j no 
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genótipo i, Yij representa a média transformada do valor fenotípico, e Cij que é a 

constante relativa à depreciação da média do genótipo.  

Assim teve-se: 

 

Se LIj ≤ Xij ≤ LSj, então Yij = Xij; 

Se Xij < LIj, Yij = Xij + VOj – LIj – Cj; 

Se Xij > LSj, Yij = Xij + VOj – LSj +Cj. 

 

Em que,  

 

LIj: limite inferior a ser apresentado pelo genótipo para o caráter j; 

LSj: limite superior a ser apresentado pelo genótipo para o caráter j; 

VOj: valor ótimo a ser apresentado pelo genótipo. 

 

Considerou então: Cj = LSj - LIj. Dessa forma, o valor da constante Cj 

garantiu que qualquer valor de Xij dentro do intervalo de variação em torno do 

que era satisfatório resultasse em um valor de Yij com magnitude próxima do 

valor ótimo (VOj). Os valores Yij obtidos por transformação foram então, 

padronizados e ponderados pelos pesos atribuídos a cada caráter pela equação 

a seguir: 

 Yij = √aj YijS(Yj) 

 

Em que, 

 

S(Yj): desvio-padrão dos valores fenotípicos médios obtidos pela transformação; 

aj: peso ou valor econômico da característica. 

 

O valor ótimo a ser apresentado pelo genótipo na seleção foi realizada 

seguindo a equação: 
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VOij=√aj
VOj

S(Yj)
 

 

Foram então calculados os índices com base na distância entre os 

genótipos e o ideótipo (DGI), de acordo com a equação a seguir: 

 

IDGI = √1n ∑(Yij  −  VOj)²
n

j=1  

 

A ordem de seleção foi mantida como decréscimo para NDF, NDM e 

acréscimo para produtividade de grãos. 

 

4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

4.1. População segregante F2 derivada do cruzamento TMG 801 x 

EMGOPA 316 

 

As inferências acerca do potencial genético das populações podem ser 

feitas baseando-se nas estimativas dos parâmetros média e variância. Os 

valores estimados de médias e variâncias dos parentais e da população de F2 

TMG 801 x EMGOPA 316 estão demonstradas na TABELA 6. 
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Tabela 6 - Médias e variâncias dos caracteres avaliados dos parentais e F2 TMG 
801 x EMGOPA 316, Uberlândia, 2019. 

Caracteres TMG 801 EMGOPA 316 F2 

NDF 
X̅ 46,22 50,94 47,47 σ̂² 13,71 3,82 94,66 

NDM 
X̅ 119,66 142,72 123,48 σ̂² 0,35 1,38 94,49 

APF 
X̅ 26,47 30,27 26,21 σ̂² 41,66 22,83 47,11 

APM 
X̅ 46,52 39,94 42,13 σ̂² 71,51 24,26 135,51 

NNT 
X̅ 14,33 15,50 15,57 σ̂² 3,41 1,91 11,37 

NNP 
X̅ 10,66 12,05 12,48 σ̂² 3,76 3,11 10,53 

NTV 
X̅ 27,00 34,16 31,66 σ̂² 70,58 229,79 279,76 

NSV 
X̅ 1,93 2,04 1,94 σ̂² 0,05 0,05 0,06 

PROD 
X̅ 5,70 8,94 7,21 σ̂² 3,94 15,30 18,34 

NDF: número de dias para o florescimento; NDM: número de dias para a maturidade; APF (cm): altura da 
planta na floração; APM (cm): altura da planta na maturidade; NNT: número de nós totais; NNP: número de 
nós produtivos na maturidade; NTV: número total de vagens; NSV: número de sementes por vagem; PROD 
(g): produção de grãos por planta. 

 

Obter êxito na seleção e estimativas de parâmetros genéticos, em 

gerações iniciais, está associado à utilização de genitores contrastantes para os 

caracteres de interesse (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Na Tabela 6, é 

possível observar que houve alguns contrastes entre as médias da população F2 

e seus parentais, principalmente entre os caracteres NDM, APM e NTV. 

A altura da planta na maturidade é importante para adequação à colheita 

mecanizada. De acordo com Sediyama et al. (2016), a altura ideal para a soja 

está entre 60 a 110 cm, o que facilita durante a colheita e evita o acamamento.  

Os baixos valores encontrados em APM na Tabela 6, possivelmente 

ocorreram devido o experimento ter sido realizado fora da época ideal, sofrendo 

influência principalmente das temperaturas mais baixas no mês de abril, 

resultados similares quando comparados aos de Crusciol et al. (2002). Com a 

semeadura realizada fora da época apropriada para o cultivo da soja, nota-se a 

limitação do porte da planta e adversidades pluviométricas (TECNOLOGIAS, 

2013; FERRARI et al., 2015). 
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A época do florescimento da planta da soja é de fundamental importância 

para seu desenvolvimento e rendimento de grãos, uma vez que possui influência 

no equilíbrio entre o crescimento vegetativo e o crescimento reprodutivo. O 

desempenho agronômico de uma cultivar possui relação com seu potencial 

genético, bem como o ambiente em que são semeadas (BARBOSA et al., 2013).  

Observou-se na Tabela 6 que as variáveis APF, NNT, NNP e NSV não 

são contrastantes entre si, mostrando baixas variações entre os parentais e a 

população F2. Os valores obtidos para a variável PROD na população F2 só 

foram superiores quando comparados aos do parental TMG 801. 

É possível observar na Tabela 6 que a média para a variável NDM do 

parental EMGOPA 316, cultivar considerada de ciclo precoce, demonstrou um 

alto valor de aproximadamente 142 dias para a maturidade, fato que ocorreu 

possivelmente pela época de semeadura entressafra, considerando 

temperaturas mais amenas que provavelmente ajudaram na redução do 

metabolismo da planta, deixando-a com o desenvolvimento mais lento e, por 

consequência, um ciclo mais longo. Resultados semelhantes foram encontrados 

no estudo de Nogueira (2007), para a mesma cultivar.  

Segundo Baldissera et al. (2014), estimar componentes de média e 

variância para caracteres quantitativos auxiliam no surgimento de informações 

em relação à base genética de uma população segregante, o que facilita a 

obtenção de sucesso na seleção de genótipos superiores nos estágios de 

avanço de gerações. Dentre esses componentes, as variâncias fenotípicas, 

genotípicas são destaques, sendo de grande relevância em estudos dentro do 

programa de melhoramento (HAMAWAKI et al., 2012). No presente estudo, 

nota-se que a população F2 assemelhou-se com ambos os parentais na maioria 

dos caracteres estudados, como mostra a Tabela 6. 

Na Tabela 7, estão expostos os valores dos componentes de variância de 

caracteres agronômicos e herdabilidade, obtidos na população F2 TMG 801 x 

EMGOPA 316 e seus parentais. 
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Tabela 7 - Estimativas dos componentes de variância de caracteres 
agronômicos nas gerações P1, P2, e F2 TMG 801 x EMGOPA 316, Uberlândia, 
2019. 

Caracteres σ̂f2  σ̂e2 σ̂g2 ha2(%) η 

NDF 94,66 8,76 85,90 90,73 13,69 
NDM 94,49 0,87 93,62 99,07 3,07 
APF 47,11 32,24 14,86 31,55 11,19 
APM 135,51 47,88 87,62 64,66 7,60 
NNT 11,37 2,66 8,71 76,60 6,94 
NNP 10,53 3,43 7,09 67,34 8,52 
NTV 279,76 150,19 129,57 46,31 8,34 
NSV 0,06 0,05 0,00 10,59 42,23 

PROD 18,34 9,62 8,71 47,53 7,00 
NDF: número de dias para o florescimento; NDM: número de dias para a maturidade; APF: altura da planta 
na floração; APM: altura da planta na maturidade; NNT: número de nós totais; NNP: número de nós 
produtivos na maturidade; IPV: inserção da primeira vagem; NTV: número total de vagens; NSV: número de 

sementes por vagem; PROD: produção de grãos por planta (g); σ̂f2 : variância fenotípica; σ̂e2: : variância 

ambiental; σ̂g2: variância genotípica; ha2: herdabilidade no sentido amplo (%); η: número mínimo de genes; -: 
estimativas negativas. 

 

Segundo Baldissera et al. (2014), as estimativas de componentes de 

média e variância para caracteres quantitativos geram informações acerca da 

estrutura genética de uma população segregante, facilitando a predição de 

sucesso na seleção de genótipos superiores nas fases de avanço de gerações, 

dentre esses componentes destaca-se as variâncias fenotípicas, genéticas e 

ambientais. 

Como pode ser observado na Tabela 7, a variância genotípica foi superior 

à variância ambiental para os caracteres NDF, NDM, APM, NNT e NNP, 

sugerindo uma possível seleção de genótipos superiores. Esses resultados 

corroboram com o estudo feito por Mattos (2018), que notou variância genotípica 

superior à variância ambiental para alguns destes caracteres avaliados.  

Santos et al. (2018) verificaram os componentes de variância em 

gerações F2 e parentais para caracteres como: número de dias para a 

maturidade, altura da planta, número de vagens e produção de grãos; notando 

que as estimativas de variância genotípica mostraram-se superiores à variância 

ambiental para esses caracteres avaliados, além de quê, os maiores valores de 

variâncias foram perceptíveis para o caráter NTV, corroborando com os 

resultados encontrados nesse estudo. Sendo assim, estudar a variação 

genotípica de um determinado caráter é essencial para o estabelecimento do 
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melhor método de seleção para desenvolver novas linhagens.  

Em programas de melhoramento genético, faz-se necessário ter o 

conhecimento da natureza da variância, possibilitando a identificação da 

magnitude dos efeitos genéticos que possuem influência sobre o fenótipo, visto 

que, a variância ambiental pode intervir na seleção dos genótipos, o que dificulta 

reconhecer aqueles que constituem genética superior (HAMAWAKI et al., 2012). 

Teixeira et al. (2017), ao avaliarem a herança do caráter precocidade em 

populações segregantes de soja, verificaram estimativas para os componentes 

de variância e perceberam que a variável NSV indicou as menores variâncias 

fenotípicas (0,03), genotípica (0,00) e ambiental (0,03), valores bem próximos 

aos do presente estudo.  

Dentre os parâmetros genéticos, a herdabilidade é o de maior relevância 

para o melhoramento genético, dado que é o parâmetro que faz relação ao nível 

de associação do valor fenotípico e do valor genotípico. A herdabilidade diz 

respeito à porção da variabilidade fenotípica que tem causas genéticas, e é dita 

herdabilidade no sentido amplo em detrimento da razão entre a variância 

genética e a variância fenotípica (FALCONER e MACKAY, 1996) 

De acordo com a Tabela 7, foram observados altos valores de 

herdabilidade nos caracteres NDF, NDM e NNT, nos valores de 90,73%, 99,07% 

e 76,60%, respectivamente; e baixas estimativas de herdabilidade, com valores 

superiores a 50% nos caracteres APM e NNP. 

A herdabilidade é um parâmetro dependente tanto da população, quanto 

do ambiente em que foi mensurada, tendo variação de 0 a 100%, sendo 

considerada alta quando possui valores acima de 70%. (VISSCHER; HILL; 

WRAY, 2008). Através das estimativas dos parâmetros genéticos para a 

população segregante F2, percebeu-se oportunidade para seleção de genótipos 

superiores. Com isto, foi feita a estimativa do ganho de seleção obtido nesta 

população (Tabela 8). 
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Tabela 8 - Predição de ganhos por seleção dos caracteres agronômicos e 
produção de grãos em uma população proveniente da hibridação entre TMG 801 
e Emgopa 316, Uberlândia, 2019. 

Caracteres �̅�𝑜 �̅�𝑠 GS (%) 
Média predita para o 1º 

ciclo após seleção 
NDF 47,47 36,57 -20,83 37,58 
NDM 123,48 117,76 -4,58 117,82 
APF 26,21 37,08 13,08 29,64 
APM 42,13 59,44 26,57 53,32 
NNT 15,57 20,42 23,90 19,29 
NNP 12,48 17,16 25,21 15,63 
NTV 31,66 58,80 39,69 44,23 
NSV 1,94 2,29 1,95 1,97 

PROD 7,21 14,23 46,31 10,55 
NDF: número de dias para o florescimento; NDM: número de dias para a maturidade; APF: altura da planta 
na floração (cm); APM: altura da planta na maturidade (cm); NNF: número de nós no florescimento; NNM: 
número de nós na maturidade; NNP: número de nós produtivos na maturidade; IPV: inserção da primeira 
vagem (cm); NTV: número total de vagens; NSV: número de sementes por vagem; PROD: produção de 
grãos por planta (g); X̅o: média original da população F2; X̅s: média dos indivíduos selecionados; GS (%): 
ganho por seleção. 

 
 
O principal propósito para a seleção de NDM é selecionar genótipos com 

ciclo precoce, facilitando a implantação em sucessão de culturas. Dessa forma, 

foram selecionados indivíduos com valores mais baixos para esse caráter cujo 

ganho de seleção foi de -4,58%, com média predita de 117,82 (Tabela 8). 

Tratando-se de uma espécie cuja floração ocorre em fotoperíodo com dia curto, 

quando ocorre a semeadura fora da época ideal, é esperada uma redução do 

ciclo total da soja (TECNOLOGIAS, 2011; SILVA, SEDIYAMA, BORÉM, 2015). 

O caráter NDF apresentou ganho de seleção negativo de -20,83% e média 

predita de 37,58, indicando indivíduos possivelmente precoces, como é possível 

notar na Tabela 8. 

Como pode ser observado na Tabela 8, os caracteres APM e NNP 

tiveram média predita de 53,32 cm e 15,53, respectivamente. A média dos 

selecionados ficou fora do limite considerado adequado para uma planta com 

produtividade alta, segundo Sediyama (2016). O ganho de seleção para 

combinação para APM foi de 26,57% e NNP de 25,21% (Tabela 8). 

O ganho de seleção e média predita na seleção de indivíduos com maior 

número de vagens foi de 39,69% e 44,23, respectivamente. Mattos (2018) notou 

um ganho de seleção de 92,88 em população segregante F2 para número de 

vagens, mostrando a possibilidade de ter ganhos com a seleção em gerações 
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iniciais. Sediyama (2016) relata que as cultivares nacionais de soja demonstram 

ter, em média, de 30 a 80 vagens por planta, valores que corroboram com os 

resultados do presente estudo. 

A produção de grãos para esta população alcançou valores positivos de 

46,31% no ganho de seleção. Teixeira et al. (2017), em seu estudo sobre 

população segregante F2 de soja, notaram ganhos de 55,11% para produção de 

grãos, o que se assemelha aos resultados encontrados no presente estudo.  

Os indivíduos selecionados na população segregante F2 TMG 801 x 

EMGOPA 316 estão listados na Tabela 9. 

 

Tabela 9 - Indivíduos selecionados em F2 para caracteres agronômicos, 
Uberlândia, 2019. 

NDF (dias) NDM (dias) APF (cm) 
G VF G VF G VF 

UFU801xEMG-239 34 UFU801xEMG-1 116 UFU801xEMG-248 49,0 
UFU801xEMG-146 34 UFU801xEMG-2 116 UFU801xEMG-218 48,5 
UFU801xEMG-10 36 UFU801xEMG-3 116 UFU801xEMG-234 48,5 
UFU801xEMG-22 36 UFU801xEMG-4 116 UFU801xEMG-220 48,0 
UFU801xEMG-25 36 UFU801xEMG-6 116 UFU801xEMG-49 43,5 
UFU801xEMG-34 36 UFU801xEMG-9 116 UFU801xEMG-252 43,0 
UFU801xEMG-56 36 UFU801xEMG-14 116 UFU801xEMG-277 43,0 
UFU801xEMG-62 36 UFU801xEMG-15 116 UFU801xEMG-190   42,5 
UFU801xEMG-84 36 UFU801xEMG-16 118 UFU801xEMG-150 41,5 
UFU801xEMG-110 36 UFU801xEMG-18 118 UFU801xEMG-185 41,5 
UFU801xEMG-128 36 UFU801xEMG-21 118 UFU801xEMG-187 41,5 
UFU801xEMG-142 36 UFU801xEMG-22 118 UFU801xEMG-191 41,5 
UFU801xEMG-143 36 UFU801xEMG-23 118 UFU801xEMG-229 41,5 
UFU801xEMG-153 36 UFU801xEMG-24 118 UFU801xEMG-206 41,0 
UFU801xEMG-157 36 UFU801xEMG-25 118 UFU801xEMG-263 40,5 
UFU801xEMG-165 36 UFU801xEMG-26 118 UFU801xEMG-36 39,0 
UFU801xEMG-169 36 UFU801xEMG-27 118 UFU801xEMG-224 39,0 
UFU801xEMG-174 36 UFU801xEMG-28 118 UFU801xEMG-8 38,5 
UFU801xEMG-181 36 UFU801xEMG-29 118 UFU801xEMG-18 38,5 
UFU801xEMG-184 36 UFU801xEMG-30 118 UFU801xEMG-91 38,0 
UFU801xEMG-204 36 UFU801xEMG-31 118 UFU801xEMG-127 38,0 
UFU801xEMG-205 36 UFU801xEMG-32 118 UFU801xEMG-217 38,0 
UFU801xEMG-213 36 UFU801xEMG-34 118 UFU801xEMG-60 37,5 
UFU801xEMG-246 36 UFU801xEMG-37 118 UFU801xEMG-226 37,5 
UFU801xEMG-276 36 UFU801xEMG-38 118 UFU801xEMG-58 37,0 
UFU801xEMG-17 38 UFU801xEMG-39 118 UFU801xEMG-133 37,0 
UFU801xEMG-31 38 UFU801xEMG-40 118 UFU801xEMG-55 36,0 
UFU801xEMG-43 38 UFU801xEMG-41 118 UFU801xEMG-124 36,0 
UFU801xEMG-50 38 UFU801xEMG-42 118 UFU801xEMG-149 36,0 
UFU801xEMG-51 38 UFU801xEMG-43 118 UFU801xEMG-81 35,5 
UFU801xEMG-107 38 UFU801xEMG-45 118 UFU801xEMG-106 35,5 
UFU801xEMG-164 38 UFU801xEMG-47 118 UFU801xEMG-158 35,5 
UFU801xEMG-180 38 UFU801xEMG-48 118 UFU801xEMG-189 35,5 
UFU801xEMG-72 39 UFU801xEMG-49 118 UFU801xEMG-212 35,5 
UFU801xEMG-75 39 UFU801xEMG-51 118 UFU801xEMG-12 35,0 
UFU801xEMG-78 39 UFU801xEMG-52 118 UFU801xEMG-121 34,5 
UFU801xEMG-80 39 UFU801xEMG-53 118 UFU801xEMG-21 34,0 
UFU801xEMG-97 39 UFU801xEMG-54 118 UFU801xEMG-221 34,0 
UFU801xEMG-101 39 UFU801xEMG-55 118 UFU801xEMG-260 34,0 
UFU801xEMG-114 39 UFU801xEMG-56 118 UFU801xEMG-23 33,5 
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POPULAÇÃO TMG 801 x EMGOPA 316 – Continuação Tabela 9 
UFU801xEMG-119 39 UFU801xEMG-57 118 UFU801xEMG-231 33,5 

NDF (dias) NDM (dias) APF (cm) 
 

G VF G VF G VF 
UFU801xEMG-126 39 UFU801xEMG-58 118 UFU801xEMG-136 33,0 
UFU801xEMG-156 39 UFU801xEMG-59 118 UFU801xEMG-54 32,5 
UFU801xEMG-170 39 UFU801xEMG-60 118 UFU801xEMG-129 32,5 
UFU801xEMG-210 39 UFU801xEMG-61 118 UFU801xEMG-166 32,5 
UFU801xEMG-211 39 UFU801xEMG-62 118 UFU801xEMG-193 32,5 
UFU801xEMG-255 39 UFU801xEMG-63 118 UFU801xEMG-24 32,0 
UFU801xEMG-264 39 UFU801xEMG-64 118 UFU801xEMG-83 32,0 
UFU801xEMG-265 39 UFU801xEMG-65 118 UFU801xEMG-113 32,0 
UFU801xEMG-1 42 UFU801xEMG-66 118 UFU801xEMG-167 32,0 
UFU801xEMG-3 42 UFU801xEMG-67 118 UFU801xEMG-182 32,0 

UFU801xEMG-162 42 UFU801xEMG-68 118 UFU801xEMG-219 32,0 
UFU801xEMG-172 42 UFU801xEMG-69 118 UFU801xEMG-155 31,5 
UFU801xEMG-186 42 UFU801xEMG-70 119 UFU801xEMG-171 31,5 
UFU801xEMG-189 42 UFU801xEMG-71 119 UFU801xEMG-6 31,0 
UFU801xEMG-203 42 UFU801xEMG-72 119 UFU801xEMG-111 31,0 

APM (cm) NNT NNP 
G VF G VF G VF 

UFU801xEMG-220 90,5 UFU801xEMG-220 30 UFU801xEMG-220 27 
UFU801xEMG-186 86,0 UFU801xEMG-152 26 UFU801xEMG-152 21 
UFU801xEMG-50 80,0 UFU801xEMG-36 24 UFU801xEMG-161 20 
UFU801xEMG-254 79,5 UFU801xEMG-50 24 UFU801xEMG-213 20 
UFU801xEMG-250 78,0 UFU801xEMG-93 24 UFU801xEMG-222 20 
UFU801xEMG-152 77,5 UFU801xEMG-126 24 UFU801xEMG-229 20 
UFU801xEMG-190 74,5 UFU801xEMG-135 24 UFU801xEMG-121 19 
UFU801xEMG-161 73,0 UFU801xEMG-186 24 UFU801xEMG-232 19 
UFU801xEMG-263 72,5 UFU801xEMG-199 24 UFU801xEMG-244 19 
UFU801xEMG-187 71,0 UFU801xEMG-208 24 UFU801xEMG-126 18 
UFU801xEMG-227 67,0 UFU801xEMG-254 24 UFU801xEMG-139 18 
UFU801xEMG-93 66,0 UFU801xEMG-161 23 UFU801xEMG-151 18 
UFU801xEMG-223 65,0 UFU801xEMG-187 23 UFU801xEMG-187 18 
UFU801xEMG-199 63,0 UFU801xEMG-227 23 UFU801xEMG-227 18 
UFU801xEMG-226 62,5 UFU801xEMG-250 23 UFU801xEMG-250 18 
UFU801xEMG-135 60,0 UFU801xEMG-263 23 UFU801xEMG-257 18 
UFU801xEMG-151 60,0 UFU801xEMG-133 21 UFU801xEMG-258 18 
UFU801xEMG-234 60,0 UFU801xEMG-229 21 UFU801xEMG-264 18 
UFU801xEMG-189 59,5 UFU801xEMG-121 20 UFU801xEMG-50 17 
UFU801xEMG-72 59,0 UFU801xEMG-139 20 UFU801xEMG-72 17 
UFU801xEMG-235 59,0 UFU801xEMG-213 20 UFU801xEMG-93 17 
UFU801xEMG-126 58,5 UFU801xEMG-222 20 UFU801xEMG-223 17 
UFU801xEMG-193 58,0 UFU801xEMG-223 20 UFU801xEMG-253 17 
UFU801xEMG-150 57,0 UFU801xEMG-232 20 UFU801xEMG-254 17 
UFU801xEMG-28 56,5 UFU801xEMG-257 20 UFU801xEMG-272 17 
UFU801xEMG-36 56,0 UFU801xEMG-20 19 UFU801xEMG-274 17 
UFU801xEMG-221 55,5 UFU801xEMG-88 19 UFU801xEMG-275 17 
UFU801xEMG-272 55,5 UFU801xEMG-150 19 UFU801xEMG-277 17 
UFU801xEMG-136 55,0 UFU801xEMG-166 19 UFU801xEMG-278 17 
UFU801xEMG-188 55,0 UFU801xEMG-185 19 UFU801xEMG-281 17 
UFU801xEMG-251 55,0 UFU801xEMG-190 19 UFU801xEMG-282 17 
UFU801xEMG-244 54,0 UFU801xEMG-193 19 UFU801xEMG-28 16 
UFU801xEMG-257 54,0 UFU801xEMG-218 19 UFU801xEMG-75 16 
UFU801xEMG-101 53,5 UFU801xEMG-221 19 UFU801xEMG-91 16 
UFU801xEMG-185 53,5 UFU801xEMG-230 19 UFU801xEMG-118 16 
UFU801xEMG-133 53,0 UFU801xEMG-235 19 UFU801xEMG-120 16 
UFU801xEMG-139 53,0 UFU801xEMG-238 19 UFU801xEMG-140 16 
UFU801xEMG-225 53,0 UFU801xEMG-244 19 UFU801xEMG-163 16 
UFU801xEMG-98 52,5 UFU801xEMG-251 19 UFU801xEMG-166 16 
UFU801xEMG-194 52,5 UFU801xEMG-253 19 UFU801xEMG-199 16 
UFU801xEMG-253 52,5 UFU801xEMG-278 19 UFU801xEMG-201 16 
UFU801xEMG-48 52,0 UFU801xEMG-279 19 UFU801xEMG-203 16 
UFU801xEMG-91 52,0 UFU801xEMG-10 18 UFU801xEMG-208 16 
UFU801xEMG-120 52,0 UFU801xEMG-28 18 UFU801xEMG-218 16 
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POPULAÇÃO TMG 801 x EMGOPA 316 – Continuação – Tabela 9 

APM (cm) NNT NNP 
G VF G VF G VF 

UFU801xEMG-184 52,0 UFU801xEMG-35 18 UFU801xEMG-221 16 
UFU801xEMG-213 52,0 UFU801xEMG-72 18 UFU801xEMG-249 16 
UFU801xEMG-231 52,0 UFU801xEMG-78 18 UFU801xEMG-251 16 
UFU801xEMG-249 52,0 UFU801xEMG-91 18 UFU801xEMG-259 16 
UFU801xEMG-118 51,5 UFU801xEMG-96 18 UFU801xEMG-279 16 
UFU801xEMG-121 51,5 UFU801xEMG-118 18 UFU801xEMG-51 15 
UFU801xEMG-51 51,0 UFU801xEMG-120 18 UFU801xEMG-78 15 
UFU801xEMG-166 51,0 UFU801xEMG-151 18 UFU801xEMG-92 15 
UFU801xEMG-230 51,0 UFU801xEMG-163 18 UFU801xEMG-135 15 
UFU801xEMG-266 51,0 UFU801xEMG-203 18 UFU801xEMG-150 15 
UFU801xEMG-224 50,5 UFU801xEMG-216 18 UFU801xEMG-156 15 
UFU801xEMG-229 50,5 UFU801xEMG-225 18 UFU801xEMG-159 15 

NTV NSV PROD (g) 
G VF G VF G VF 

UFU801xEMG-223 96 UFU801xEMG-2 2,81 UFU801xEMG-177 24,6 
UFU801xEMG-218 84 UFU801xEMG-16 2,70 UFU801xEMG-223 23,3 
UFU801xEMG-118 81 UFU801xEMG-106 2,56 UFU801xEMG-257 21,6 
UFU801xEMG-152 80 UFU801xEMG-25 2,53 UFU801xEMG-118 19,7 
UFU801xEMG-229 79 UFU801xEMG-18 2,50 UFU801xEMG-182 19,7 
UFU801xEMG-182 77 UFU801xEMG-38 2,50 UFU801xEMG-218 18,6 
UFU801xEMG-157 76 UFU801xEMG-151 2,46 UFU801xEMG-277 17,8 
UFU801xEMG-221 75 UFU801xEMG-104 2,41 UFU801xEMG-281 17,8 
UFU801xEMG-139 74 UFU801xEMG-24 2,40 UFU801xEMG-221 17,4 
UFU801xEMG-282 73 UFU801xEMG-15 2,39 UFU801xEMG-151 17,0 
UFU801xEMG-241 69 UFU801xEMG-49 2,38 UFU801xEMG-90 16,9 
UFU801xEMG-231 68 UFU801xEMG-9 2,38 UFU801xEMG-139 16,7 
UFU801xEMG-281 68 UFU801xEMG-22 2,38 UFU801xEMG-244 16,7 
UFU801xEMG-213 67 UFU801xEMG-71 2,37 UFU801xEMG-229 16,4 
UFU801xEMG-90 64 UFU801xEMG-1 2,36 UFU801xEMG-213 16,2 
UFU801xEMG-264 64 UFU801xEMG-157 2,35 UFU801xEMG-231 15,4 
UFU801xEMG-277 64 UFU801xEMG-162 2,35 UFU801xEMG-152 15,2 
UFU801xEMG-249 63 UFU801xEMG-181 2,32 UFU801xEMG-254 15,2 
UFU801xEMG-235 62 UFU801xEMG-204 2,31 UFU801xEMG-253 15,0 
UFU801xEMG-121 61 UFU801xEMG-254 2,30 UFU801xEMG-282 15,0 
UFU801xEMG-185 61 UFU801xEMG-23 2,30 UFU801xEMG-264 14,6 
UFU801xEMG-222 60 UFU801xEMG-70 2,30 UFU801xEMG-259 14,5 
UFU801xEMG-244 60 UFU801xEMG-254 2,29 UFU801xEMG-189 14,4 
UFU801xEMG-253 60 UFU801xEMG-257 2,29 UFU801xEMG-249 14,1 
UFU801xEMG-140 58 UFU801xEMG-269 2,29 UFU801xEMG-241 13,8 
UFU801xEMG-232 57 UFU801xEMG-54 2,29 UFU801xEMG-120 13,7 
UFU801xEMG-274 57 UFU801xEMG-125 2,28 UFU801xEMG-185 13,7 
UFU801xEMG-126 56 UFU801xEMG-270 2,27 UFU801xEMG-156 13,5 
UFU801xEMG-91 55 UFU801xEMG-165 2,25 UFU801xEMG-232 13,5 
UFU801xEMG-189 55 UFU801xEMG-55 2,25 UFU801xEMG-121 13,4 
UFU801xEMG-225 54 UFU801xEMG-155 2,25 UFU801xEMG-225 13,4 
UFU801xEMG-234 54 UFU801xEMG-259 2,23 UFU801xEMG-235 12,8 
UFU801xEMG-254 54 UFU801xEMG-107 2,23 UFU801xEMG-70 12,7 
UFU801xEMG-156 53 UFU801xEMG-224 2,23 UFU801xEMG-266 12,4 
UFU801xEMG-78 51 UFU801xEMG-239 2,22 UFU801xEMG-27 12,1 
UFU801xEMG-210 51 UFU801xEMG-6 2,21 UFU801xEMG-48 12,0 
UFU801xEMG-259 51 UFU801xEMG-168 2,21 UFU801xEMG-73 12,0 
UFU801xEMG-28 50 UFU801xEMG-272 2,20 UFU801xEMG-92 12,0 
UFU801xEMG-146 50 UFU801xEMG-19 2,20 UFU801xEMG-91 11,9 
UFU801xEMG-92 49 UFU801xEMG-73 2,20 UFU801xEMG-140 11,8 
UFU801xEMG-258 49 UFU801xEMG-199 2,19 UFU801xEMG-234 11,8 
UFU801xEMG-74 48 UFU801xEMG-26 2,18 UFU801xEMG-184 11,7 
UFU801xEMG-134 48 UFU801xEMG-238 2,18 UFU801xEMG-272 11,7 
UFU801xEMG-266 48 UFU801xEMG-27 2,17 UFU801xEMG-28 11,6 
UFU801xEMG-275 48 UFU801xEMG-102 2,17 UFU801xEMG-75 11,5 
UFU801xEMG-120 47 UFU801xEMG-211 2,17 UFU801xEMG-251 11,5 
UFU801xEMG-130 47 UFU801xEMG-109 2,16 UFU801xEMG-258 11,4 
UFU801xEMG-184 47 UFU801xEMG-212 2,16 UFU801xEMG-150 11,1 
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POPULAÇÃO TMG 801 x EMGOPA 316 – Continuação – Tabela 9 

NTV NSV PROD (g) 
G VF G VF G VF 

UFU801xEMG-219 47 UFU801xEMG-243 2,16 UFU801xEMG-158 11,1 
UFU801xEMG-238 47 UFU801xEMG-91 2,16 UFU801xEMG-222 11,1 
UFU801xEMG-251 47 UFU801xEMG-150 2,15 UFU801xEMG-274 11,1 
UFU801xEMG-272 47 UFU801xEMG-180 2,14 UFU801xEMG-242 10,9 
UFU801xEMG-48 46 UFU801xEMG-97 2,14 UFU801xEMG-211 10,8 
UFU801xEMG-132 46 UFU801xEMG-251 2,13 UFU801xEMG-49 10,7 
UFU801xEMG-72 46 UFU801xEMG-195 2,13 UFU801xEMG-51 10,6 
UFU801xEMG-73 46 UFU801xEMG-203 2,13 UFU801xEMG-132 10,4 

NDF: número de dias para o florescimento; NDM: número de dias para a maturidade; APF: altura da planta na floração; 
APM: altura da planta na maturidade; NNT: número de nós totais; NNP: número de nós na maturidade; NTV: número 
total de vagens; NSV: número de sementes por vagem; PROD: produção de grãos por planta (g); G: genótipo 
selecionado; VF: Valor fenotípico dos caracteres agronômicos.  

 

Foram selecionados 56 indivíduos que apresentaram o melhor 

desempenho agronômico de acordo com os caracteres analisados, levando-se 

em conta valores mais expressivos para as plantas mais produtivas.  

A seleção para caracteres relacionados ao ciclo possui a finalidade de 

encontrar genótipos mais precoces em campo. Sendo assim, indivíduos com 

menores valores de NDF e NDM foram selecionados. Os genótipos selecionados 

para NDF tiveram ciclo entre 34 a 42 dias para o florescimento, já os genótipos 

selecionados para NDM tiveram entre 116 e 119 dias para atingir a maturidade, 

como pode ser observado na Tabela 9. 

Para a seleção do restante dos caracteres, foram selecionados os 

genótipos com maiores valores fenotípicos. De acordo com a Tabela 9, os 

caracteres APF e APM apresentaram genótipos selecionados com alturas entre 

31 e 49cm, e 50,5 e 90,5cm, respectivamente. Para essas variáveis, boa parte 

dos indivíduos selecionados exibiram altura dentro do definido como adequados 

por Sediyama; Silva; Borém (2015), de 60 a 100 cm para soja. As avaliações 

realizadas no período do florescimento tornou possível selecionar plantas que 

atingiram maior altura e que possuíam maior número de nós. A época de 

semeadura, fertilidade, nível de umidade do solo e tipo de crescimento, dentre 

outras condições do ambiente, são fatores que influenciam fortemente na altura 

das plantas (PITOL; BROCH, 2012; GUIMARÃES, et al., 2008). 

Os genótipos selecionados para NNT superaram os 18 nós totais, 

considerados ideais para uma planta com alta produção, apresentando valores 

entre 18 e 30 nós atingidos na maturidade (Tabela 9). Foi possível observar 

também os indivíduos selecionados para o caractere NNP, com valores entre 15 
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a 27 nós produtivos; e NTV e NSV, com valores de genótipos selecionados entre 

46 e 96, e 2,13 a 2,81, respectivamente.  

O NTV numa planta de soja depende da época de semeadura, que se 

realizadas após o período adequado, pode gerar menor altura de planta, menor 

número de nós e, por consequência, redução da quantidade de vagens por 

planta (OLIVEIRA, 2010). O caráter NSV é um componente considerável em 

relação à produtividade da planta, auxiliando na seleção de indivíduos 

superiores aos genitores.  

A produção de grãos é considerada o principal caráter de interesse para 

programas de melhoramento genético. Observando a Tabela 9, notou-se que os 

indivíduos selecionados para produção de grãos apresentaram valores 

fenotípicos oscilando entre 10,4 e 24,6g, resultados que são similares aos 

encontrados por Muniz et al., (2007).  

 

4.2. Herdabilidade, correlações e ganho de seleção em progênies F2:3 

E RCF2 
 

A condição fundamental para viabilidade do processo seletivo é a 

existência de variância genética, a qual foi constatada para o ciclo vegetativo, 

ciclo total e produção de grãos de soja, em razão da significância do teste F 

(Tabela 10). Os três caracteres analisados são alvos de melhoramento de soja, 

especialmente o ciclo total, cujo mercado tem exigido cultivares mais precoces 

aliado ao elevado potencial produtivo. 

  

Tabela 10 - Quadrados médios, coeficientes de variação e parâmetros genéticos 
para ciclo vegetativo, ciclo total e produção de grãos em 60 progênies e duas 
cultivares de soja, no município de Uberlândia – MG, safra 2018/19, Uberlândia, 
2019. 

Caracteres QMG CV (%) H2(%) CVg/CVe 
NDF 14,80** 5,77 47,56 0,67 

NDM 78,67* 5,70 42,34 0,61 

PROD 2603,74** 33,32 81,32 1,48 
NDF:  ciclo vegetativo, que compreende o número de dias da emergência até o florescimento; 
NDM: ciclo total, que compreende o número de dias da emergência até a maturidade; H2: 
herdabilidade no sentido amplo; CV: coeficiente de variação geral;  CVg: coeficiente de variação 
genético; CVe: coeficiente de variação experimental; ** e * significativo ao nível de 1% e 5% de 
probabilidade, respectivamente, pelo teste F. 
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 Constatou-se que o coeficiente de variação experimental oscilou de 

5,77% a 33,32%, respectivamente para NDF e PROD (Tabela 10), indicando um 

alto desvio padrão e provável heterogeneidade do material analisado. 

Estimativas de coeficiente de variação mais elevado para produção de grãos, 

também foi verificado por Volpato et al. (2019) na avaliação de progênie F2:4 de 

soja. Cabe ainda comentar, que os coeficientes mais elevado neste estudo, 

ainda aproxima-se de valores considerados adequados para experimentos de 

campo, assim como no estudo de Bernardes (2019), que encontrou valores de 

coeficiente de variação para NDF e PROD em população segregante de F3 

semelhantes ao presente trabalho. 

 Estimativa de herdabilidade de alta magnitude, isto é, superior a 70% e a 

razão CVg/CVe superior à unidade (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012) 

demonstraram também situação favorável à seleção de progênies de soja para a 

produção de grãos (Tabela 10). Possivelmente, as estimativas mais baixas para 

ciclo vegetativo e total ocorreram pela origem das progênies analisadas, as 

quais foram oriundas de dois parentais de ciclos semelhantes. 

 O número de dias para o florescimento e maturidade oscilaram 

respectivamente de 43 a 55 e 107 a 130, cujas médias de ambos caracteres 

constituíram dois grupos (Tabela 11). Constatou-se predominância de progênies 

de ciclos mais longos, não obstante, quatro progênies tiveram ciclo total inferior 

a 110 dias, indicando ainda assim a possibilidade de seleção de genótipos mais 

precoces, que é atualmente uma demanda do produtor de soja, visando a 

sucessão de culturas e exploração de soja no verão e milho em safrinha 

(MEOTTI et al., 2012). 

 A média de produção de grãos dos genótipos avaliados variou de 25,25g 

a 173,3g, distribuídas em dois grupos (Tabela 11) indicando a potencialidade de 

identificação de progênies superiores para o caráter em questão. Notou-se que 

cerca de 29% de genótipos constituíram o grupos de maiores médias, o qual 

incluiu o genitor TMG 801. 
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Tabela 11 - Médias do número de dias para florescimento (NDF), número de 
dias para maturidade (NDM) e produção de grãos (PROD) de 62 genótipos de 
soja, avaliados em Uberlândia-MG, safra 2018/2019, Uberlândia, 2019. 
Código Genótipos NDF NDM PROD 

1 UFUS801X316-160 45,50 b 120,00 a 118,60 a 
2 UFUS801X316-202 46,50 b 119,50 a 124,55 a 
3 UFUS801X316-208 44,50 b 113,00 b 100,35 a 
4 UFUS801X316-238 45,00 b 113,00 b   49,40 b 
5 UFUS801X316-240 44,00 b 111,00 b 31,80 b 
6 UFUS801X316-282 46,00 b 121,50 a 58,65 b 
7 UFUS801X316-283 46,00 b 113,50 b 94,65 a 
8 UFUS801X316-288 45,50 b 120,50 a 38,30 b 
9 UFUS801X316-293 51,50 a 121,50 a 43,25 b 
10 UFUS801X316-296 45,50 b 118,50 a 53,35 b 
11 UFUS801X316-308 44,50 b 108,00 b 130,55 a 
12 UFUS801X316-321 45,00 b 118,50 a 60,90 b 
13 UFUS801X316-323 54,00 a 130,00 a 41,60 b 
14 UFUS801X316-327 46,00 b 111,00 b 37,00 b 
15 UFUS801X316-360 46,00 b 113,00 b 113,85 a 
16 UFUS801X316-370 44,00 b 114,50 b 135,45 a 
17 UFUS801X316-384 44,00 b 113,00 b 25,25 b 
18 UFUS801X316-395 47,00 b 113,00 b 120,55 a 
19 UFUS801X316-407 48,00 a 121,00 a 64,05 b 
20 UFUS801X316-409 49,50 a 121,00 a 96,15 a 
21 UFUS801X316-420 50,00 a 120,50 a 39,05 b 
22 UFUS801X316-421 49,00 a 114,00 b 120,15 a 
23 UFUS801X316-424 50,00 a 114,50 b 57,75 b 
24 UFUS801X316-429 49,00 a 120,00 a 56,90 b 
25 UFUS801X316-435 48,50 a 123,50 a 61,30 b 
26 UFUS801X316-437 49,00 a 114,50 b 137,35 a 
27 UFUS801X316-439 50,50 a 120,50 a 35,85 b 
28 UFUS801X316-443 50,50 a 122,50 a 54,60 b 
29 UFUS801X316-445 49,50 a 120,00 a 69,05 b 
30 UFUS801X316-448 55,00 a 129,00 a 42,90 b 
31 UFUS801X316-451 49,00 a 112,00 b 36,25 b 
32 UFUS801X316-452 48,50 a 108,00 b 39,20 b 
33 UFUS801X316-454 48,50 a 130,00 a 61,50 b 
34 UFUS801X316-459 50,50 a 113,50 b 48,80 b 
35 UFUS801X316-462 50,00 a 121,50 a 63,05 b 
36 UFUS801X316-468 50,00 a 120,50 a 49,95 b 
37 UFUS801X316-472 50,50 a 130,00 a 47,80 b 
38 UFUS801X316-480 50,00 a 120,50 a 45,15 b 
39 UFUS801X316-481 49,00 a 119,50 a 37,25 b 
40 TMG 801 50,00 a 121,00 a 99,50 a 
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Continuação – Tabela 11 
Código Genótipos NDF NDM PROD 

41 
42 

EMGOPA 316 
UFUS801X316-RC1-1 

50,00 a 
49,50 a 

122,00 a 
127,00 a 

79,00 b 
134,70 a 

43 UFUS801X316-RC1-5 53,50 a 130,00 a 40,75 b 
44 UFUS801X316-RC1-6 45,00 b 113,00 b 82,30 a 
45 UFUS801X316-RC1-7 52,00 a 129,00 a 36,90 b 
46 UFUS801X316-RC1-8 43,00 b 112,00 b 34,45 b 
47 UFUS801X316-RC1-9 48,50 a 113,00 b 39,10 b 
48 UFUS801X316-RC2-1 45,00 b 111,00 b 116,15 a 
49 UFUS801X316-RC2-3 46,00 b 111,00 b 101,65 a 
50 UFUS801X316-RC2-5 45,00 b 111,00 b 173,30 a 
51 UFUS801X316-RC2-7 44,00 b 107,00 b 102,45 a 
52 UFUS801X316-RC2-9 50,00 a 112,00 b 52,25 b 
53 UFUS801X316-RC2-10 48,50 a 109,00 b 61,90 b 
54 UFUS801X316-RC2-11 50,00 a 122,50 a 29,10 b 
55 UFUS801X316-RC2-12 50,00 a 119,50 a 37,85 b 
56 UFUS801X316-RC2-13 49,50 a 113,00 b 34,25 b 
57 UFUS801X316-RC2-14 51,00 a 115,00 b 25,65 b 
58 UFUS801X316-RC2-15 50,50 a 115,00 b 42,70 b 
59 UFUS801X316-RC2-16 50,50 a 128,00 a 27,60 b 
60 UFUS801X316-RC2-17 49,50 a 121,00 a 36,90 b 
61 UFUS801X316-RC2-18 50,00 a 120,00 a 36,35 b 
62 UFUS801X316-RC2-19 50,50 a 129,00 a 36,75 b 

Médias com a mesma letra pertencem ao mesmo grupo, ao nível de 5% de significância. 
  

 Visando analisar as relações entre os caracteres analisados nos 

genótipos, estimaram-se as correlações fenotípicas e genotípicas, cujas 

estimativas constam na Tabela 12. Para sua interpretação, analisam-se as 

magnitudes, direções e significância (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012), no 

qual constatou-se correlações relevantes para NDF e NDM, que foram as mais 

elevadas e de mesma direção, concordando com resultados obtidos por 

Nogueira et al. (2012) que encontraram altas correlações para os mesmos 

caracteres em estudos com 90 genótipos de soja. 

 Embora seja considerado que uma correlação é de alta magnitude 

quando assume-se valores iguais ou superiores a 0,7, é comum entre 

melhoristas admitir-se correlações relevantes quando estas assumem valores 

iguais ou superiores a 0,5 (LOPES et al., 2002). Neste sentido, observou-se que 

a correlação genotípica entre NDM e PROD foi negativa e 0,51 (Tabela 12) 
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evidenciando uma possível viabilidade de selecionar genótipos produtivos e 

também com ciclos totais inferiores. Correlação significativa e negativa entre 

número de dias para maturidade e produtividade de grãos, também foi 

observado por Bisinotto et al. (2017) em estudos com 35 genótipos de soja em 

Uberlândia-MG. 

 

Tabela 12 - Correlações fenotípicas e genotípicas entre caracteres relacionados 
a ciclo e produção de grãos em soja, Uberlândia-MG, safra 2018/19, Uberlândia, 
2019. 

Pares de caracteres Correlação fenotípica 
NDF x NDM 0,64** 

NDF x PROD -0,41** 
NDM X PROD -0,29* 

 Correlação genotípica 
NDF x NDM 1,00++ 

NDF x PROD -0,51+ 
NDM X PROD -0,29ns 

NDF: número de dias para o florescimento; NDM: número de dias para maturidade; PROD:  
produção de grãos. ** significativo ao nível de 1% e 5% pelo teste t. ns: não significativo; ++ e + 
significativos pelo teste bootstrap com 5 mil simulações. 
  

Visando a seleção de progênies superiores e de acordo com objetivos 

almejados no melhoramento de soja, praticou-se seleção no sentido de 

decréscimo para ciclo vegetativo e total e acréscimo para produção de grãos, 

cujos ganhos de seleção estão apresentados na Tabela 13. As maiores 

estimativas de ganhos diretos e indiretos foram para a produção de grãos, 

corroborando com resultados obtidos por Bizari et al. (2017), que constataram 

ganhos de seleção superiores para produção de grãos em comparação aos 

ganhos obtidos para número de dias para maturidade, na análise de 386 

progênies segregantes de soja. 

 

Tabela 13 - Estimativas de ganho de seleção, pela seleção direta para três 
caracteres, considerando cada caráter como principal, em progênies de soja, 
avaliadas em Uberlândia-MG, safra 2018/19, Uberlândia, 2019. 

Caracteres 
Ganhos de seleção (%) 

NDF NDM PROD 
NDF -3,69 -1,73 23,93 
NDM -2,36 -2,66 12,29 
PROD -2,18 -1,45 70,47 
NDF: número de dias para o florescimento; NDM: número de dias para maturidade; PROD: 
produção de grãos; negrito na diagonal indicam ganho de seleção direta, e os demais ganhos 
pela seleção indireta. 
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 Durante o processo seletivo, almeja-se melhorar mais de um caráter 

simultaneamente e, nesta perspectiva adotar estratégias de seleção que 

permitem atingir ganhos mais relevantes em maior número de caracteres torna-

se fundamental. Neste aspecto, os índices de seleção agregam as informações 

de vários caracteres e permitem realizar a seleção com eficiência, viabilizando a 

possibilidade de sucesso de um programa de melhoramento (VIANNA et al., 

2013; LEITE et al., 2016). 

 Neste estudo, estimaram-se os ganhos de seleção a partir dos índices de 

Mulamba e Mock (1978) e pelo índice distância ideótipo, cujas estimativas estão 

apresentados na Tabela 14. Observou-se que os acréscimos nos ganhos de 

seleção para os caracteres de ciclo foram nulos ou de baixa magnitude e 

inferiores a 1% (Tabela 14) comparativamente aos ganhos de seleção indireto 

quando praticou-se seleção direta para produção de grãos (Tabela 13). Nesse 

contexto, com poucos caracteres, o uso de índice não promoveu o impacto 

esperado com seu uso, logo, o ideal é a inclusão de outros caracteres 

importante no melhoramento de soja, como a altura de plantas, componentes de 

produtividade. 

Bárbaro et al. (2007), analisando estratégias de seleção no melhoramento 

de populações F5 de soja, observaram que a seleção direta promoveu maior 

ganho individual para um caráter, porém os índices de seleção apresentaram 

maiores ganhos totais, o que diferencia do presente estudo por não apresentar 

os ganhos esperados baseando-se no mesmo critério utilizado. 

 

Tabela 14 - Estimativas dos ganhos de seleção (GS%) obtidos para três 
caracteres pela seleção pelo índice da soma de “ranks” de Mulamba & Mock 
(1978) e índice da distância genótipo-ideótipo para 60 progênies de soja, no 
município de Uberlândia – MG, safra 2018/19, Uberlândia, 2019. 

Caracteres 
GS (%)1 

Mulamba & Mock 
(1978) 

Distância genótipo-
ideótipo 

NDF -1,96 -2,71 
NDM -2,71 -1,82 

PROD 57,02 63,64 
Total 49,56 59,38 

GS: ganho de seleção; NDF: Número de dias para florescimento, NDM: número de dias para 
maturidade, PROD: produção de grãos; 1 Sentido favorável de seleção negativo para NDF e 
NDM, e positivo para PROD. 
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 As progênies de soja indicadas como superiores pelos índices constam na 

Tabela 15. Constatou-se semelhança de 93,33% na identificação das progênies 

superiores entre ambos os índices, distinguindo apenas pelas progênies 

UFUS801X316-RC2-10 e UFUS801X316-437 que foram selecionadas 

respectivamente pelo índices de Mulamba e Mock (1978) e índice distância-

ideótipo respectivamente. 

 

Tabela 15 - Progênies selecionadas pelos índice de Mulamba e Mock (1978) e 
pelo índice distância-ideótipo, Uberlândia, 2019. 
Código Genótipos NDF (dias)     NDM (dias) PROD (g) 

1 UFUS801X316-160 45,50 b 120,00 a 118,60 a 
2 UFUS801X316-202 46,50 b 119,50 a 124,55 a 
3 UFUS801X316-208 44,50 b 113,00 b 100,35 a 
7 UFUS801X316-283 46,00 b 113,50 b 94,65 a 
11 UFUS801X316-308 44,50 b 108,00 b 130,55 a 
15 UFUS801X316-360 46,00 b 113,00 b 113,85 a 
16 UFUS801X316-370 44,00 b 114,50 b 135,45 a 
18 UFUS801X316-395 47,00 b 113,00 b 120,55 a 
26+ UFUS801X316-437 49,00 a 114,50 b 137,35 a 
44 UFUS801X316-RC1-6 45,00 b 113,00 b 82,30 a 
48 UFUS801X316-RC2-1 45,00 b 111,00 b 116,15 a 
49 UFUS801X316-RC2-3 46,00 b 111,00 b 101,65 a 
50 UFUS801X316-RC2-5 45,00 b 111,00 b 173,30 a 
51 UFUS801X316-RC2-7 44,00 b 107,00 b 102,45 a 

53++ UFUS801X316-RC2-10 48,50 a 109,00 b 61,90 b 
+: progênie selecionada apenas no índice distância ideótipo; ++: progênie selecionada apenas 
no índice Mulamba e Mock (1978). 

 

Para dar continuidade ao programa, a seleção indireta é um método mais 

completo e que avalia um maior número de variáveis, sendo então mais 

pertinente quando comparado à seleção direta. 

 

5. CONCLUSÃO 
 
 

 Os caracteres agronômicos na população F2, NDF, NDM e NNT obtiveram 

os maiores valores de herdabilidade, sendo estes de 90,73%, 99,07% e 76,60%, 

respectivamente, o que favorece as estimativa de ciclos mais curtos para ganho 

de seleção.  

 Caracteres como APM e NNP na população F2 apresentaram estimativas 
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de herdabilidade com valores superiores a 50% nos caracteres, o que 

provavelmente sugere genótipos com altura favorável para seleção. 

 A produção de grãos, principal caráter para estimativas de ganho de 

seleção, da população F2 alcançou valores positivos de 46,31% no ganho de 

seleção, demonstrando ser favorável para seleção de genótipos superiores.  

As herdabilidades para ciclo vegetativo e total em progênies segregantes 

de soja provenientes dos genitores TMG 801 e EMGOPA 316 foram de baixa 

magnitude, o que indica um desempenho associado ao ambiente às progênies. 

A herdabilidade para produção de grãos em progênies segregante de soja 

provenientes dos genitores TMG 801 e Emgopa 316 foi de 81,32% favorecendo 

elevadas estimativas de ganho de seleção. 

 O uso dos índices de seleção de Mulamba e Mock (1978) e o de distância 

ideótipo, considerando ciclo vegetativo, total e produção de grãos, conseguiram 

identificar as progênies segregantes de soja de forma similar. 

As progênies UFUS801X316-370, UFUS801X316-437 e UFUS801X316-

RC2-5 destacaram-se pela maior produção de grãos e ciclo semiprecoce, sendo 

recomendadas para avanço de gerações e novas avaliações de desempenho. 
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