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CARNEIRO, ANNA REGINA TIAGO. Parametros genéticos, andlise de trilha e
estratégias de selecio em populagdes segregantes de soja. 2020, Tese (Doutorado em
Agronomia/Fitotecnia) — Universidade Federal de Uberlandia, Minas Gerais. Brasil'.

RESUMO

O conhecimento do comportamento associativo entre os varios caracteres de interesse
econdmico e das diferentes estratégias de selecdo possibilita a sele¢do com éxito de
genotipos superiores € ganhos de selegdo expressivos. Esta tese foi dividida em quatro
capitulos. O primeiro capitulo ¢ o referencial tedrico que trata sobre a cultura da soja,
melhoramento genético, parametros genéticos, analise de trilha e indices de selecdo. O
segundo capitulo teve por objetivo conhecer os pardmetros genéticos e ganhos de
sele¢do para caracteres de importancia agrondmica em trés populagdes F» de soja, a fim
de realizar a selecdo com éxito de gendtipos superiores. Os experimentos foram
realizados no Programa de Melhoramento Genético de Soja da UFU, em Uberlandia -
MG. Foram desenvolvidas trés populagdes segregantes: PSF»-A: BRS256rr x
TMGI1179rr; PSF2-B: BRS 256rr x UFUS Xavante e PSF>-C: BRS7380rr x
TMG1179:r ¢ avaliados onze caracteres agronomicos. A selecdo de gendtipos
superiores com sucesso ¢ recomendada por meio do namero de dias para o
florescimento e altura da planta na maturidade na PSF>-A; para o numero de dias para o
florescimento, nimero de sementes por vagens, producdo de graos por planta, nimero
de vagens totais e numero de dias para maturidade na PSF»-B e para a altura de inser¢ao
da primeira vagem, nimero de nds ramificados e produ¢do de graos por planta na PSF»-
C. No terceiro capitulo os objetivos foram compreender a associagdo entre caracteres
agrondmicos em populacdes Fz:3 de soja transgénica RR por meio do estudo de
correlacdo e analise de trilha a fim de possibilitar uma sele¢do exitosa para o
melhoramento genético da cultura. Foram semeadas duas populagdes segregantes F»:3,
sendo elas a PSF>3—A: BRS256rr x TMGI1179:r e a PSF>3-B: BRS7380rr x
TMG1179rr. Foram avaliados oito caracteres agrondmicos. Para aPSF2.3—A a selegdo
indireta para producdo de graos por planta ¢ indicada por meio do carater nimero de
vagens totais e para aPSF»3-B a selecdo indireta do numero de nos produtivos é
recomendada mediante o numero de nds na maturidade. O carater nimero de vagens
totais, em ambas populacdes, ¢ util na selecdo de progénies superiores quanto ao
rendimento de grdaos. No quarto capitulo os objetivos foram verificar o potencial
genético de caracteres agrondmicos e selecionar progénies F3.4 de soja com base em
diferentes estratégias de selegdo. Foram semeadas 123 progénies e os genitores,
BRS256rr € TMG1179rr e avaliados onze caracteres agrondomicos. O potencial
genético da populacao Fz.4 € elevado e permite aplicar distintas estratégias de selecao no
alcance de genotipos superiores. As progénies UFU 72, UFU 116, UFU 86, UFU 45,
UFU 117, UFU 56, UFU 5, UFU 106, UFU 6, UFU 4, UFU 73, UFU 101, UFU 96,
UFU 90, UFU 123, UFU 116, UFU 88, UFU 65, UFU 70, UFU 3, UFU 69 e UFU 37
foram selecionadas por ambos indices de sele¢dao.As progénies UFU 72, UFU 90, UFU
88 e UFU 69 sdo agronomicamente superiores tanto na selecdo direta e indireta, quanto
nos indices de sele¢do de soma de “ranks” de Mulamba & Mock (1978) e do genotipo-
idedtipo.

Palavras-chave: Glycine max. selecao direta e indireta. ganho de selegao.

! Comité Orientador: Osvaldo Toshiyuki Hamawaki — UFU e Ana Paula Oliveira Nogueira —
UFU.



CARNEIRO, ANNA REGINA TIAGO. Genetic parameters, path analysis and
selection strategies in segregating soybean populations. 2020. Thesis (Doctor’s
Degree in Agronomy/Crop Science) - Federal University of Uberlandia, Minas Gerais.
Brazil'.

ABSTRACT

The knowledge of the associative behavior between the various characters of economic
interest and the different selection strategies enables the successful selection of superior
genotypes and expressive selection gains. This thesis was divided into four chapters.
The first chapter is the theoretical background that deals with soybean culture, genetic
improvement, genetic parameters, path analysis and selection indexes. The second
chapter aimed to understand the genetic parameters and selection gains for characters of
agronomic importance in three Fosoybean populations, in order to carry out a successful
selection of superior genotypes. The experiments were carried out in the UFU Soy
Genetic Improvement Program, in Uberlandia - MG. Three segregating groups were
developed: PSF2-A: BRS256rr x TMG1179rr; PSF2-B: BRS 256rr x UFUS Xavante
and PSF»-C: BRS7380rr x TMGI1179rr and eleven agronomic characters were
formulated. Successful selection of superior genotypes is recommended by the number
of days for flowering and plant height at maturity in PSF»-A; for the number of days for
flowering, number of seeds per pod, grain production per plant, number of total pods
and number of days for maturity in PSF»>-B and for the height of insertion of the first
pod, number of branched nodes and grain production per plant in PSF>-C. In the third
chapter, the objectives were to understand the association between agronomic traits in
FastransgenicRRsoybean populations through the correlation study and trail analysis in
order to enable a successful selection for the genetic improvement of the crop. Two F2:3
segregating populations were sown, PSF2:3-A: BRS256rr x TMG1179rr and PSF23-B:
BRS7380rr x TMG1179rr. Eight agronomic characters were evaluated. For PSF»3,the
indirect selection for grain production per plant is determined by the number of total
pods and for PSF»3-B,the indirect selection of the number of productive nodes is
recommended by the number of nodes at maturity. The number of total pods, in both
populations, is useful in the selection of superior progenies in terms of grain yield. In
the fourth chapter, the objectives were to verify the genetic potential of agronomic traits
and to select soybean Fs.4 progenies based on different selection strategies. 123
progenies were sown and the parents, BRS256rr and TMG1179rr and eleven
agronomic characters were evaluated. The genetic potential of the F3.4 population is high
and allows different selection strategies to be applied to reach superior genotypes. The
progenies UFU 72, UFU 116, UFU 86, UFU 45, UFU 117, UFU 56, UFU 5, UFU 106,
UFU 6, UFU 4, UFU 73, UFU 101, UFU 96, UFU 90, UFU 123, UFU 116, UFU 88,
UFU 65, UFU 70, UFU 3, UFU 69 and UFU 37 were selected by both selection
indexes. The UFU 72, UFU 90, UFU 88 and UFU 69 progenies are agronomically
superior both in direct and indirect selection, as in Mulamba & Mock (1978) sum of
ranks selection indexes and genotype-ideotype.

Keywords: Glycine max. direct and indirect selection. selection gain.

! Supervising Comittee: Osvaldo Toshiyuki Hamawaki — UFU and Ana Paula Oliveira
Nogueira — UFU.
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1. INTRODUCAO GERAL

A soja (Glycine max (L.) Merrill) é uma das principais fontes de proteina e 6leo
vegetal do mundo. E usualmente comercializada na forma de grios, farelo e oleo,
podendo ser utilizada para alimenta¢ao humana e animal, na induastria quimica e como
biocombustivel. Participa do desenvolvimento de um amplo complexo agroindustrial,
além de ser uma commodity, padronizada e uniforme, que pode ser produzida e
negociada por produtores de diversos paises (HIRAKURI; LAZZAROTTO, 2014).

No cenario mundial da soja o Brasil se destaca, dado que, tornou-se o principal
produtor no ano agricola 2019/20 com produgdo de 124,8 milhdes de toneladas, numa
area de 36,7 milhdes de hectares. Além disso, ¢ o principal pais exportador com
previsao de exportar 85,0 milhdes de toneladas na safra 2020/21 (COMPANHIA
NACIONAL DE ABASTECIMENTO - CONAB, 2020). O sucesso e expansao da soja
no Brasil devem-se a diversos fatores, entre eles o melhoramento genético da espécie
com o desenvolvimento de cultivares mais produtivas, adaptadas a diversas areas de
cultivo e resistentes a diversas doencas (HAMAWAKI et al., 2019; SILVA et al., 2017).

No programa de melhoramento genético, o conhecimento sobre a variabilidade
genética existente na populagdo ¢ de suma importancia e as estimativas de parametros
genéticos, se destacam, por realizar inferéncias sobre a variabilidade da populacdo em
estudo (HAMAWAKI et al.,2012; SANTOS et al., 2019; TEIXEIRA et al., 2017a).

Estimar os parametros genéticos e compreendé-los ¢ extremamente importante,
pois permite conhecer a estrutura genética da populacdo, e com isto, auxiliar na escolha
de métodos mais adequados e dos caracteres a serem selecionados nas distintas etapas
do programas de melhoramento. Além de, contribuir na identificacdo da natureza da
acdo dos genes envolvidos no controle dos caracteres quantitativos e na predi¢do ganhos
genéticos esperados com a selecio (CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI,
2012;HAMAWAKI et al., 2012; SANTOS et al., 2019; TEIXEIRA et al., 2017a).

A estimativa de parametros genéticos como herdabilidade, correlagdes genéticas
e fenotipicas e ganhos com a selecdo, estdo entre os mais importantes pardmetros em
programas de melhoramento genético (VASCONCELOS et al., 2012).

A correlagdo ¢ um parametro que infere sobre o grau da relacdo linear entre um
par de caracteres, ou uma medida do grau de variacdo conjunta (RAMALHO et al.,
2012). Dessa maneira fica util para identificar varidveis que possam ser utilizadas na

selecdo indireta sobre outra varidvel que apresenta baixa herdabilidade, e, ou, heranga



complexa, manifestacdes em geragcdes mais avancadas ou problemas para identificaciao
ou avaliagdo (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Apesar da grande utilidade da correlagao ela ndo permite conclusdes sobre causa
e efeito, restringindo inferéncias sobre o tipo de associagdo que governa um par de
caracteres causando equivocos na estratégia de selecdo. A andlise de trilha ¢ uma
alternativa ja que, a mesma, desdobra as correlagdes entre as varidveis, em efeitos
diretos e indiretos, e, com isto, permite avaliar se a correlacao entre duas variaveis ¢ de
causa e efeito ou determinado pela influéncia de outras variaveis (CRUZ et al., 2017).

O trabalho do melhorista baseia-se na sele¢do de gendtipos superiores para
aumentar a frequéncia de genes favoraveis de dado carater (BEZERRA et al., 2017).
Sabe-se que a sele¢do baseada em um ou em poucos caracteres, tem-se mostrado
ineficiente por conduzir a um genotipo superior em relacdo aos caracteres selecionados,
mas com desempenho menos favoravel em relagdo aos outros caracteres nao
considerados na sele¢io (BARBARO et al., 2007b). Este tipo de selecdo dificulta o
alcance de genotipos superiores, uma vez que, o melhoramento tem como proposito
melhorar um carater principal, ¢ manter ou aprimorar a expressao de outros caracteres
simultaneamente (NOGUEIRA et al., 2012).

Os indices de selecdo constituem uma alternativa, visto que, conseguem realizar
o agrupamento simultdneo de um conjunto de variaveis, independente da existéncia ou
ndo de correlagdo entre estes (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Por conseguir tal
feito, os indices, identificam de maneira rapida e eficiente os genotipos que podem ser
mais adequadas para os propodsitos do melhorista aumentando a chance de éxito do
programa de melhoramento genético (BIZARI et al., 2017;CRUZ, 2013; LEITE et al.,
2016, 2018; TEIXEIRA et al., 2017b).

Nesse sentido, ao se levar em consideracdo importancia da soja e do
melhoramento genético vegetal os objetivos deste trabalho foram:conhecer os
parametros genéticos e ganhos de selecdo para caracteres de importancia agrondmica
em trés populagdes F> de soja, com a finalidade de realizar a selecdo com éxito de
genotipos superiores; compreender a associacdo entre caracteres agronomicos em
populagdes F».3 de soja transgénica RR por meio do estudo de correlagdo e analise de
trilha a fim de possibilitar uma sele¢do exitosa para o melhoramento genético da
cultura; verificar o potencial genético de caracteres agronomicos e selecionar progénies

F3.4de soja com base em diferentes estratégias de selecdo.



2. REFERENCIAL TEORICO

2.1 Cultura da Soja

A soja pertence ao reino Plantae, divisdo Magnoliophyta, classe
Magnolioopsida, ordem Fabales, familia Leguminosae, subfamilia Papilionoideae,
género Glycine L. e espécie Glycine max, sendo a forma cultivada (Glycine max (L.)
Merrill) diploide, com numero de cromossomos 2n = 40 (HYMOWITZ, 1970;
MULLER, 1981).

E uma oleaginosa anual, herbacea, ereta, autégama, com indices de
fecundacdo cruzada por volta de 1%; com morfologia diversificada, nimero variado
de ramificacdes e ciclo de vida (emergéncia a maturagdo) de 70 a 200 dias,
dependendo do gendtipo e das condigdes ambientais (SEDIYAMA; OLIVEIRA;
SEDIYAMA, 2016;SEDIYAMA; TEIXEIRA; BARROS, 2009).

O grao de soja origina produtos e subprodutos que podem ser utilizados pela
agroindustria de alimentos e industria quimica (SEDIYAMA et al., 2015). Ainda,
apresenta excelente fonte de 6leo e proteina vegetal, com teores em torno de 20% e
40%, respectivamente (SILVA et al., 2017). Com o processamento da soja originam-
se dois subprodutos de maior consumo: o farelo e o 6leo. O farelo ¢ utilizado,
principalmente, na elaboracdo de racdes para animais € o Oleo, destinado para o
consumo humano (BLACK, 2000; MULLER, 1981; NOGUEIRA et al., 2009;
SEDIYAMA et al., 1985; SEDIYAMA et al., 1986; SEDIYAMA et al., 2009) ¢
biodiesel para matriz energética (SILVA et al., 2017).

Evidéncias histdricas, geograficas e linguisticas indicam que o centro de
origem da soja € o continente asidtico, mais especificamente a regido centro-leste do
norte da China (HYMOVITZ, 1970; SILVA et al., 2017). Com o crescimento de sua
importancia e do comércio, a soja foi levada da China para Coréia. A partir do século
I. a soja chegou ao Japao, Indonésia, Filipinas, Vietna, Tailandia, Malésia, Myanmar,
Nepal e norte da India. Em 1739, a soja foi introduzida no Ocidente ¢ em 1765 no
continente Americano em Savannah, Georgia. Entretanto, o primeiro relato sobre seu
comportamento data 1804 nos Estados Unidos da América do Norte, sendo cultivada
na Pensilvania (SEDIYAMA et al., 2014; SILVA et al., 2017).

No Brasil, a primeira referéncia de plantio experimental da soja ocorreu no

estado da Bahia em 1882, quando cultivares foram introduzidas e testadas por Gustavo



D’Utra, advindas dos Estados Unidos. Contudo, a espécie ndo se adaptou a regides de
baixas latitudes e seu cultivo ndo obteve sucesso. Em 1908, uma segunda introducao de
sementes ocorreu no estado de Sao Paulo, com latitudes um pouco mais elevadas, e
permitindo o cultivo de forma experimental. Entretanto, foi no Rio Grande do Sul que
apresentava condi¢des edafoclimaticas mais similares as dos Estados Unidos que
proporcionaram seu cultivo (BONATO; BONATO, 1987; CUNHA; ESPINDOLA,
2015; GAZZONI et al., 2018; SILVA et al., 2017).

Os primeiros cultivos de soja introduzidos no Brasil foram realizados com o
objetivo de avaliar o desempenho como forrageira, sem proposito de como plantas
produtoras de graos para a industria de farelo e 6leo vegetal. As primeiras estatisticas
oficiais de semeadura com fins para produgdo de graos comegaram a ser reportadas em
1941 no Rio Grande do Sul, com a instalacdo da primeira industria de processamento de
soja e, em 1945, no Estado de Sao Paulo (SILVA et al., 2017).

Em Minas Gerais, as primeiras referéncias da soja datam a década de 1920,
quando foram realizados diversos trabalhos de pesquisa e divulgacdo sobre diferentes
cultivares introduzidas, principalmente dos Estados Unidos Entretanto, o inicio do
melhoramento da leguminosa no Estado deu-se em 1963, pela Universidade Federal de
Vigosa — UFV, por intermédio do Projeto UFV/Purdue University (EUA), coordenado
por Henry Shands (SEDIYAMA et al, 2015).

Em 1965, foram realizadas as primeiras hibrida¢des por Kirk L. Athow, da
Purdue University, tendo como colaboradores Marvin L. Swearingin, Elton R. da Silva
e Tuneo Sediyama. Desta pesquisa resultaram, em 1969, as primeiras cultivares
desenvolvidas por Minas Gerais, Vicoja (soja de Vigosa) e Mineira, resultantes de
linhagens fornecidas por Kuell Hinson, da Estacdo Experimental da Gainesville, Florida
(EUA) (SEDIYAMA et al., 1983).

Em 1988, institui-se a Fundac¢do Triangulo de Pesquisa e Desenvolvimento.
Entre as varias cultivares desenvolvidas pela Institui¢do destaca-se a MG/BR 46
Conquista, lancada em 1995, e, tornando-se a mais cultivada no Brasil Central. A
Cooperativa Agropecudria do Alto Paranaiba Ltda (Coopadap), fundada em 1994, em
Sao Gotardo — MG, também se destacou no melhoramento da soja em Minas Gerais
(SEDIYAMA et al., 2015).

Em 1997, sob a coordenacdo do Osvaldo Toshiyuki Hamawaki, a Universidade

Federal de Uberlandia (UFU) iniciou o programa de melhoramento tendo com metas:



desenvolver cultivares convencionais, resistentes aos estresses bidticos e abioticos, com
alta adaptabilidade e estabilidade fenotipicas (SILVA et al., 2017).

A expansao da sojicultura no Brasil comecou pela regido sudeste e em 1970
consolidou-se em regides do Cerrado brasileiro, atualmente maior produtor da cultura
no pais (BEZERRA et al., 2015). O acronimo MATOPIBA formado pelas iniciais dos
Estados do Maranhdo, Tocantins, Piaui e Bahia refere-se a nova fronteira agricola no
Cerrado brasileiro (SILVA et al., 2017). Nessa regido, as pesquisas iniciaram em 1968,
no Estado da Bahia em Irecé (SEDIYAMA et al., 2005). Entretanto, foi a partir da
década de 90 com a elevagdo da atividade agricola que diversas empresas como
Monsanto, TMG, Brasmax, Pioner, Soy Tech Seeds e Donmario passaram a indicar
cultivares especificas para esta regido (SILVA et al., 2017).

A produgdo mundial de soja na safra 2019/20 foi de 336,7 milhdes de
toneladas e a previsdo para a safra 2020/2021 ¢ de 362,6 milhdes de toneladas
(USDA, 2020). Os principais produtores mundiais na safra 2019/2020 foram o Brasil
(124,8 milhdes de toneladas), Estados Unidos da América (96,7 milhdes de
toneladas), Argentina (49,0 milhdes de toneladas) e China (18,1 milhdes de
toneladas) (USDA, 2020).

O Brasil ¢ o principal exportador, sendo que na safra 2020/21 tem previsao de
exportar 85,0 milhdes de toneladas de soja (CONAB, 2020a). A cultura da soja € a
principal commodity agricola nacional, estima-se para o ano agricola 2020/21 ocorra
um incremento de 3,5% de area cultivada de soja, em relacdo a safra passada,
atingindo 38,2 milhdes de hectares semeados, com uma produtividade de 3.528 kg ha”
! (CONAB, 2020a). Os principais Estados produtores do pais, na safra 2019/20
foram: Mato Grosso (35.884,7 milhdes de toneladas), Parana (21.598,1 milhdes de
toneladas), Goids (13.159,4 milhdes de toneladas), Rio Grande do Sul (11.443,6
milhdes de toneladas) e Mato Grosso do Sul (11.362,8 milhdes de toneladas)
(CONAB, 2020D).

O estado de Minas Gerais € o 6° maior produtor nacional com producao na
safra 2019/20 de 6.172,4 milhoes de toneladas numa area de 1.647,3 milhdes de
hectares e com uma produtividade de 3.747 kg ha! (CONAB, 2020b). Quanto a
Uberlandia, o municipio apresentou uma area semeada de 55.00 mil hectares de soja
na safra 2016/17 (INSTITUTO BRASILEIRO DE GEOGRAFIA E PESQUISA -
IBGE, 2017).



O sucesso e expansdo da soja no Brasil devem-se a diversos fatores entre eles: a)
alta expressiva da cotagdo da soja no mercado internacional, a partir de meados dos
anos 70, tornando o produto competitivo no mercado internacional; b) facilidades de
mecanizagdo total da cultura; c) estabelecimento de uma rede de pesquisa de soja
articulada, inclusive no Centro-Oeste; d) substituicdo das gorduras animais, por oleos
vegetais; ¢) demanda por soja na ragdo para a produgdo de suinos e aves; f) incentivos
fiscais; g) eficiente rede privada no suprimento de insumos: sementes, corretivos,
inoculantes, fertilizantes e agrotdxicos e h) agricultores empreendedores competentes e
com capacidade gerencial (DALL’AGNOL, 2016).

Ainda, o melhoramento genético da soja no Brasil, realizado por diversas
instituicdes publicas e privadas foi e tem sido um dos grandes responsaveis pela
ocupagdo e expansdo da soja no pais devido a busca por desenvolver cultivares mais
produtivas, adaptadas as diversas condi¢cdes edafoclimaticas brasileiras e resistentes as

principais doengas (HAMAWAKI et al., 2019; SILVA et al., 2017).

2.2 Melhoramento genético da soja

O melhoramento genético de plantas pode ser definido como a arte e ciéncia que
visam a modificacdo genética das plantas para torna-las mais Uteis aos homens, animais
e ambiente (MATSUO; SEDIYAMA; GLASENAPP, 2015). De acordo com Borém;
Miranda (2017) estima-se que aproximadamente 50% do aumento do rendimento das
principais espécies cultivadas sejam em fun¢do do melhoramento genético.

No Brasil, a evolugdo do melhoramento genético da soja deu-se em dois
momentos. A primeira ocorreu desde a introdu¢do da soja no pais até a década de 1980.
Nesse periodo, as instituicdes publicas eram responsaveis pelo desenvolvimento de
variedades, fornecimento de sementes e transferéncia de tecnologia. Nesta época foram
criados importantes centros de pesquisas, que possibilitaram o avanco da soja no Brasil
por meio de sua adaptagdo as condigdes do Cerrado e regides de baixas latitudes com o
periodo juvenil longo. Plantas com esta adaptacdo, ndo florescem durante o periodo
juvenil, mesmo em condi¢des de fotoperiodo indutor, permitindo o crescimento e
desenvolvimento da cultivar (KITHL; GARCIA, 1989; SILVA et al., 2017).

A segunda época do melhoramento da soja no pais ocorreu a partir de 1990, com
a globalizagdo, a promulgacdo de Lei de Cultivares — LPC (Lei n® 9456/1997), que

possibilitou o retorno financeiro as empresas pela criagdo de novas cultivares e da Lei n°



10.814/2003, que promoveu a liberacdo comercial dos Organismos Geneticamente
Modificados — OGMs, o que tornou o mercado de desenvolvimento de cultivares mais
propicio para a instalacdo de multinacionais como: Monsanto, Pionner, Syngenta, Basf,
Bayer, DOW e outras (SILVA et al., 2017).

O objetivo principal dos programas de melhoramento genético de soja € buscar
constantemente por cultivares com elevada produtividade de graos, seguida de outras
caracteristicas como precocidade, resisténcia ao acamamento, deiscéncia de vagens, tipo
de crescimento, resisténcia a estresses bidticos e abidticos e qualidade nutricional
(BEZERRA et al., 2017; SEDIYAMA; TEIXEIRA; REIS, 2013).

Ainda, com o crescimento populacional mundial previsto e a pressdo ambiental,
caracteristicas referentes a sustentabilidade, resisténcia duradoura a doencas e eficiéncia
no uso da 4gua e nutrientes devem ser alguns dos principais focos do melhoramento
vegetal (UNEDA-TREVISOLI; SILVA; DI MAURO, 2017).

O melhoramento genético ¢ um processo continuo que possui basicamente trés
etapas: geragdo de variabilidade genética, selecdo e teste (ALMEIDA; KIIHL, 1998)
que sdo as mesmas no melhoramento de plantas convencionais ou transgénicas.
Entretanto, para o melhoramento de plantas transgénicas, além das consideracdes de
biosseguranga e stewardship (gestao responsavel do produto), e dos cuidados para evitar
contaminagdo entre os eventos, tem-se as implicagcdes genéticas e metodoldgicas, em
especial nas etapas de geracdo de variabilidade genética (SCHUSTER, 2017).

No melhoramento genético, inicialmente, sdo desenvolvidas as populagdes
segregantes, através de hibridacdo artificial. Em seguida, essas populagdes sao
conduzidas por varias geragdes por diferentes métodos (método genealdgico, método
massal, teste de geragdo precoce, método da populacdo, método SSD — Single seed
descendent e método SPD — Single pod descendent) até que se obtenha certo grau de
homozigose genética. Em populagdes de geragdes mais avangadas sdo selecionadas
plantas para o estabelecimento de testes e sele¢do de linhagens com caracteristicas
agrondmicas desejaveis. Por fim, sdo realizados ensaios de avaliagdo, repetidos em
varios ambientes (locais e anos), para a indica¢cdo e langcamento de uma nova cultivar
(ALMEIDA et al.,1999; CECCARELLI, 2015).

Ja no melhoramento de plantas transgénicas, diferentemente do melhoramento
convencional, a primeira parte inicia-se com a busca pelo gene de interesse em outra
espécie. Neste processo, ha trés fases distintas e a0 mesmo tempo importantes: na 1°

etapa ocorre a identificacdo do gene de interesse, que € isolado e transferido para uma



planta-modelo (tabaco, Arabidopsis). A partir da avaliagdo desses genes candidatos nas
plantas modelo seleciona-se o gene a ser utilizado na planta-alvo (soja). Nesta fase,
realiza-se a prova do conceito, no qual, avalia-se na planta-alvo se a caracteristica
desejada se manifesta com alta eficiéncia; em uma 2° etapa acontece a avaliacdo da
biosseguranga, a partir de ensaios regulatérios em campo do novo evento para sua
desregulamentacdo, pela equipe de regulatdrio; e na 3° etapa ocorre a obtengdo de
cultivares transgénicas contendo o novo evento, pela equipe de melhoramento

(SCHUSTER, 2017).

2.3 Soja transgénica

A soja transgénica, ou geneticamente modificada, ¢ aquela cujo genoma foi
alterado pela introducdo de DNA exogeno por meio de diferentes métodos de
transformagdo. Esse DNA pode ser originado de outros individuos de mesma espécie ou
de outra espécie completamente diferente ou sintetizado em laboratorio (BOREM et al.,
2013).

O primeiro cultivar de soja transgénica foi langado em 1996 e rapidamente
ganharam a preferéncia dos agricultores devido aos beneficios que proporcionaram em
virtude da facilidade de manejo de plantas daninhas e redu¢do dos custos de produgdao
(SCHUSTER, 2017).

No Brasil, a implementacdo e aprovagao de eventos transgénicos comegou em
1998 com a soja RR - Roundup Ready, desenvolvida pela Monsanto, com resisténcia ao
herbicida glifosato. Entretanto, a permissdo efetiva para o plantio da soja ocorreu
somente na safra 2003/04 (MORAIS; BOREM, 2017).

As cultivares de soja Roundup Ready possui como caracteristica a inser¢do do
gene cp4 epsps, codificando uma forma tolerante da enzima 5-enolpiruvato-shiquimato-
3-fosfato sintase (EPSPS) ao glifosato, permitindo a sobrevivéncia da planta sobre a
acdo do herbicida. O gene em questdo foi isolado da bactéria Agrobacterium
tumefaciens cepa CP4 (bactéria comumente encontrada no solo, causando galhas em
plantas suscetiveis). O modo de a¢do do glifosato, causando as mortes das plantas,
acontece devido a capacidade de bloquear a atividade da enzima-alvo (EPSPS)
pertencente a via biossintética dos aminoacidos aromadticos tirosina, fenililanina e
triptofano. A transformagdo genética para esse evento deu-se com bombardeamento de

microparticulas (biobalistica) (MORAIS; BOREM, 2017).



Ap6s a aprovacdo do primeiro evento transgénico da soja, ja foram aprovados
quatro eventos para esta cultura: 1° Cultivance em 2009, com tolerancia aos herbicidas
do grupo das imidazolinonas, desenvolvido pela Embrapa e Bayer; 2° Liberty Link ™
em 2010, produzido pela Bayer e CropScience, com tolerancia ao herbicida glufosinato
de amonio; 3° Intacta RR2 PRO®, criado pela Monsanto em 2010, com resisténcia as
lagartas e tolerancia ao herbicida glifosato e 4° Enlist E3® em 2015, elaborado pela
Dow AgroScience ¢ MS Technologies, com tolerancia ao herbicida glifosato,
glufosinato de aménia e 2,4-D (Adaptado de FUNDACAO MATO GROSSO, 2014;
CONSELHO DE INFORMACAO SOBRE BIOTECNOLOGIA - CBI, 2015;
SCHUSTER, 2017; MORAIS; BOREM, 2017).

Ainda, vem sendo desenvolvida pela Monsanto a soja com tolerancia ao
herbicida dicamba e a soja com a tecnologia HPPD, com tolerancia aos herbicidas
inibidores da enzima 4-hidroxienilpiruvato dioxigenase (HPPD), elaborada pela

Syngenta ¢ Bayer CropScience (SCHUSTER, 2017).

2.4 Programa de Melhoramento Genético de Soja da Universidade Federal de
Uberlandia - UFU

A Universidade Federal de Uberlandia - UFU juntamente com o Instituto de
Ciéncias Agrarias - ICIAG possui o Programa de Melhoramento Genético da Soja -
PMGSoja, implantado em 1996, sob coordenagdo do professor Dr. Osvaldo Toshiyuki
Hamawaki. O intuito do programa ¢ aperfeicoar as tecnologias de producdo da soja em
ambientes tropicais com base em métodos de melhoramento classico e molecular para o
desenvolvimento de cultivares convencionais com elevada potencialidade
produtiva, resistentes aos estresses bidticos e abidticos e de alta adaptabilidade e
estabilidade fenotipicas (PMEGS, 2020).

O programa desempenha todas as fases do melhoramento genético da soja que se
inicia com o delineamento dos objetivos de interesse conexos com o mercado, produtor
e consumidor, escolha dos genitores, hibridagdes artificiais, avancos das geracgdes
iniciais nas casas de vegetagdes e geragdes avangadas no campo, avaliacdo de
populagdes em geracdes segregantes, testes de progénies, testes de adaptabilidade e
estabilidade, avaliacdes de resisténcias as pragas, doencas e aos estresses térmicos e
hidricos, selecao de linhagens promissoras até o registro e protecdo da nova cultivar e

producdo de sementes do melhorista e sementes genéticas.



Além disso, o PMEGS busca constantemente por novas tecnologias que venham
agregam na criagdo de gendtipos superiores. Dentre estas tem-se: a) a inteligéncia
artificial com auxilio da logica fuzzy em estudos de adaptabilidade e estabilidade em
soja (HAMAWAKI et al.,, 2018); b) aplicagdes do MicroRNAs com o objetivo
de identificar e caracterizar os genes do sistema de proteinas receptoras
PYR/PYL/RCAR e que interagem com as proteinas fosfatases (PP2Cs) em Glycine
max ¢ Triticum aestivum e c¢) fenotipagem de plantas de soja em larga-escala visando a
resisténcia as doengas e ao déficit hidrico por meio da identificagao de padrdes causais e
funcionais entre genotipo e ambiente, o que torna a selecdo de plantas mais produtivas e
tolerantes aos estresses muito mais rapida e eficiente (PMEGS, 2020).

Diversas cultivares de soja convencional foram desenvolvidas pelo Programa de
Soja da UFU, sendo elas: UFUS 7401; UFUS 7415; UFUS 7801; UFUS 7910; UFUS
8301; UFUS 8710; UFUS Guarani; UFUS Impacta; UFUS Milionaria; UFUS Riqueza;
UFUS Xavante e UFUS 6901 sendo todas registradas junto ao Registro Nacional de
Cultivares — RNC e oito protegidas no Servico Nacional de Protecdo de Cultivares —
SNPC ambas no Ministério da Agricultura, Pecuaria e Abastecimento — MAPA, todas
com caracteristicas inovadoras, adaptadas as regides do Cerrado, com ampla base

genética e altamente produtivas (PMEGS, 2020).

2.5 Analise de geracio

A analise de geragdes ¢ um tipo de andlise biométrica realizada por meio de
estudos das médias e variancias. Nela sdo avaliadas conjuntamente varias geracdes ou
populacdes, contendo os progenitores P1 e P> e/ou hibridos (Fi1), e as geragdes
segregantes, tais como as populagdes F2 e as provenientes de retrocruzamentos RC; e
RC; (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012; SCHMILDT et al.,2016).

Segundo Ramalho et al. (2012) a média representa a estatistica de primeira
ordem, sendo a soma algébrica de cada loco individualmente estando sujeito a erros
devido a presenca de genes dominantes. Caso estes estejam em locos no sentido oposto
vem a apresentar um efeito menor ou nulo, com isto, a média pode ndo representar o
que realmente estd ocorrendo em uma populagao segregante.

Ja a varidncia por ser uma estatistica de segunda ordem permite uma

interpretacdo mais consistente onde, os efeitos dos locos individuais, sdo elevados ao
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quadrado eliminando a possibilidade de se cancelarem (RAMALHO; BRUZI,
RAMALHO, 2012).

A avaliagdo das variancias dos caracteres em uma populagdo ¢ realizada de
maneira fracionada em componentes da variancia. Sdo considerados componentes da
varidncia: a variancia fenotipica, a variancia genotipica e a varidncia ambiental
(FALCONER; MACKAY, 1996).

O emprego das variancias fornece informacdes uteis aos melhoristas, pois
possibilitam estimar parametros genéticos como correlacdo, herdabilidade e ganho
esperado com a selecio (RAMALHO; BRUZI; TEIXEIRA, 2012), explorando a

magnitude e a natureza da variabilidade genética na populagdo em estudo.

2.6 Parametros genéticos

Os parametros genéticos sao empregadas com objetivo de realizar inferéncias
sobre a variabilidade da populagdao em estudo (HAMAWAKI et al., 2012; SANTOS et
al., 2019; TEIXEIRA et al., 2017a), auxiliando os melhoristas para realizar o processo
de selecdo no momento ideal e, que resulte em ganhos genéticos significativos para o
desenvolvimento de genotipos superiores.

Estimar os parametros genéticos e compreendé-los ¢ extremamente importante,
pois permite conhecer a estrutura genética da populagdo, e com isto, auxiliar na tomada
de decisdes assertivas na escolha de métodos mais adequados e dos caracteres a serem
selecionados nas distintas etapas do programas de melhoramento. Além de contribuir na
identificacdo da natureza da acdo dos genes envolvidos no controle dos caracteres
quantitativos e na predicdo ganhos genéticos esperados com a sele¢do (CRUZ;
CARNEIRO; REGAZZI, 2012; HAMAWAKI et al., 2012; SANTOS et al., 2019;
TEIXEIRA et al., 2017a).

Estimativas de parametros genéticos de soja tém sido obtidas por vérios autores
(SANTOS et al., 2018;SANTOS et al., 2019; SMIDERLE et al., 2019;TEIXEIRA et al.;
2017a; ZUFFO et al., 2018) e estas tém contribuido para aumentar a eficiéncia dos
programas de melhoramento genético da soja. A estimativa de parametros genéticos,
como herdabilidade, correlagdes genéticas e fenotipicas e ganhos com a selecdo, estdo
entre os mais importantes pardmetros em programas de melhoramento genético

(VASCONCELOS et al., 2012).
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2.7 Herdabilidade

A herdabilidade (h%) expressa o grau de correspondéncia entre o valor fenotipico
e o genotipico (VISSCHER; HILL; WRAY, 2008). Ela reflete a propor¢ao do valor
fenotipico que pode ser herdada, ou seja, quantifica a confiabilidade do valor fenotipico
como guia para o valor genético (RAMALHO et al., 2012).

Considerando os genotipos de efeito fixo, ndo se obtém a estimativa da
herdabilidade, mas do coeficiente de determinacdo genotipico (CRUZ, 2005;
YOKOMIZO; VELLO, 2000). Este coeficiente expressa a propor¢ao da variabilidade
fenotipica devida as variagdes genéticas, pois ¢ estimado o componente quadratico
genotipico que ¢ referente aos gendtipos avaliados e ndo a varidncia genotipica (CRUZ,
2005).

De acordo com Johnson e Bernard (1967) a herdabilidade faz parte da maioria
das expressdes empregadas no melhoramento genético, principalmente na predi¢ao de
ganhos genéticos decorrentes de selecdo. Devido a isto, ela deve ser conhecida para
atuar em intimeras decisOes praticas tomadas pelos melhoristas, com base em sua
magnitude (FEHR, 1987, RAMALHO et al., 2012).

A importancia das estimativas de herdabilidade reside em sua relacdo com a
selecdo. Assim, quando a herdabilidade ¢ alta, a selecdo nas geragdes iniciais de
autofecundagdo ¢ eficaz. Em contrapartida, sendo o seu valor baixo, a sele¢do deve ser
praticada apenas nas geragdes mais avancadas, visto que o aumento da homozigose,
conseqiiéncia da autofecundagdo, propicia um incremento na herdabilidade no sentido
restrito (FALCONER; MACKAY, 1996; FEHR, 1987).

O valor da herdabilidade pode variar de acordo com o tipo de caracteristicas
agrondmicas e de fatores como o método utilizado para estima-la, a diversidade na
populagdo, o nivel de endogamia, o tamanho da amostra avaliada, o namero e tipo de
ambientes, a unidade experimental, a precisdo na condugdao do experimento e da coleta
de dados (BOREM; MIRANDA, 2017). Portanto, a estimativa de herdabilidade ¢
especifica, sendo dificil extrapold-la de uma populacdo para outra, ou para diferentes
condi¢cdes experimentais (DUDLEY; MOLL, 1969).

A herdabilidade pode ser expressa no sentido amplo (h%) ou no sentido restrito

2 . . ~ ‘A . , . “ A .
(hy), sendo que no sentido amplo € a razdo entre a varidncia genotipica e a variancia
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fenotipica, e no sentido restrito, constitui-se na razdo da variancia genética aditiva pela
variancia fenotipica (FALCONER; MACKAY, 1996; RAMALHO et al., 2012).

O coeficiente de herdabilidade no sentido restrito ¢ mais 1til, uma vez que ela
quantifica a importancia relativa da propor¢do aditiva da variancia genética, que pode
ser transmitida para a proxima geragio (BOREM; MIRANDA, 2017). A herdabilidade
no sentido amplo pode ser considerada o limite superior da herdabilidade no sentido
restrito, sendo esta Gltima utilizada para estimar o ganho efetivo do processo de selegao.
Assim, em geracdes avancadas de endogamia, devido a homozigose resultante das
sucessivas autofecundacgdes, espera-se que a herdabilidade do sentido amplo e a
herdabilidade nos sentido restrito sejam praticamente iguais (HANSON, 1963).

O coeficiente de herdabilidade, tanto no sentido restrito quanto no sentido amplo
varia de 0% a 100%. No caso de herdabilidade igual a 100%, as diferengas fenotipicas
entre os individuos s3o causadas unicamente por diferencas genéticas entre 0os mesmos.
Quando a herdabilidade ¢é igual a 0% significa que a variabilidade do carater ndo tem
origem genética. Neste caso ndo existe correlacdo alguma entre valor genético e valor
fenotipico da unidade de selecdo (FALCONER, 1987). De acordo com Cruz et al.
(2012) e Ramalho et al. (2012) a herdabilidade ¢ considerada alta quando assume
valores acima de 70%.

Santos et al. (2019) ao avaliarem parametros genéticos € agrondmicos em
progénies F» advindos de cruzamentos biparentais entre genitores com auséncia de
lipoxigenases e genitores com periodo juvenil longo encontraram herdabilidade no
sentido amplo elevadas para os caracteres altura da planta na maturidade (91%), nimero
de dias para maturidade (90%) e baixas para altura de insercdo da primeira vagem
(46%); nimero de vagens por planta (57%) e rendimento de graos (57%).

Teixeira et al. (2017a) em pesquisa com populacdes F> provenientes de genitores
contrastantes pra ciclo obtiveram herdabilidade no sentido amplo de 96,04% para
nimero de dias para o florescimento, de 85,39 % para nimero de dias para a
maturidade, de 45,36% para altura da planta na maturidade, de 60,20% para niimero de
vagens por planta, de 2,63% para nimero de graos por vagem e de 62,43% para a
producao de graos por planta.

Bologna et al. (2014) ao estimarem a herdabilidade de populagao F» de soja na
Faculdade Estadual de San Luis na Argentina obtiveram coeficientes de 62% para
nimero de dias para o florescimento e altura da planta na maturidade, de 78 % para

numero de vagens e de 49% para producao de graos.
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Em trabalho no municipio de Jaboticabal — SP Costa et al. (2008) estimaram
parametros genéticos em seis populacdes segregantes F3 e alcangaram herdabilidades de
24% (NDM); de 33% (APM); de 39% (AIV) e de 45% (NVT) para a populagdo 1; para
a populagdo 2 as herdabilidades foram de 50% (NDM); de 46% (APM); de 30% (AIV)
e de 77% (NVT); de 54% (NDM); de 46% (APM); de 28% (AIV) e de 70% (NVT)
para a populagdo 3; para a populacdo 4 os coeficientes de herdabilidade foram de 72%
(NDM); de 38% (APM); de 30% (AIV) e de 92% (NVT); ja para a populacdo 5 os
valores foram de 37% (NDM); de 45% (APM); de 14% (AIV) e de 25% (NVT) e para
a populacdo 6 de 58% (NDM); de 43% (APM); de 30% (AIV) e de 55% (NVT).

2.8 Correlacao

A correlagdo ¢ um parametro que infere sobre o grau da relacdo linear entre um
par de caracteres, ou uma medida do grau de variagdo conjunta (RAMALHO et al.,
2012).Estimar as correlagdes entre os caracteres ¢ extremamente relevante, visto que,
permite ao melhorista o conhecimento das mudangas que ocorrem em um carater
quando se realiza a selecdo em outro carater a ele correlacionado (CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2012; RAMALHO et al., 2012). Esta informacdo ¢ ttil, j4 que, o
melhoramento tem como propdsito melhorar um carater principal, e manter ou
aprimorar a expressao de outros caracteres simultaneamente (NOGUEIRA et al., 2012).

Ainda, compreender a correlagdo entre os caracteres € Util nos casos que um dos
caracteres apresenta baixa herdabilidade, e, ou, manifestacdes em geracdes mais
avangadas ou problemas para identificacdo ou avaliagdo. Com isto, a selegdo
correlacionada com um carater de alta herdabilidade e de facil mensuragdo pode ser
mais apropriada e conduzir a progressos mais rapidos no melhoramento (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012; LEITE et al, 2016; FOLLMANN et al., 2017,
MACHADO et al. ,2017; NOGUEIRA et al., 2012;SMIRDELE et al., 2019).

De acordo com Falconer e Mackay (1996) podem estimar correlagdes
fenotipicas, genotipicas e ambientais. A correlagdo fenotipica ¢ estimada com base em
dados diretamente mensurados, a partir de dois caracteres e certo nimero de individuos
da populacdo. Essa correlacdo tem causas genéticas e ambientais, entretanto, apenas a
genética envolve uma associacdo de natureza herddvel, podendo, desse modo, ser

utilizada em programas de melhoramento.
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A correlagdo genética € ocasionada, principalmente, pelo pleiotropismo,
propriedade na qual um gene afeta duas ou mais caracteristicas simultaneamente. Outra
causa da correlagdo genética ¢ a ligacdo génica em situacdes de desequilibrio, que ¢
transitoria e ocorre sobretudo em populagdes provenientes de cruzamentos divergentes,
podendo ser alterada em geracdes avancadas por quebra nos conjuntos génicos pelas
permutas (CRUZ et al., 2017; FALCONER; MACKAY, 1996; RAMALHO et al,,
2012).

A correlagdo ambiental mede o grau de associagdo entre caracteres devido a
fatores ambientais. Ela ocorre sempre que dois ou mais caracteres forem influenciados
pelas mesmas variagdes nos fatores ambientais. Valores negativos desta correlagdo
indicam que o ambiente favorece um carater em detrimento do outro, € valores positivos
mostra que os dois caracteres sdo beneficiados ou prejudicados pelas mesmas causas de
variagoes ambientais (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Os coeficientes de correlagdo estimados sdo analisados quanto a sua magnitude e
direcdo. O valor obtido para esse coeficiente varia entre -1 e 1, considerando que o valor
zero indica total auséncia de relagdo linear e quanto mais proximo a 1 confirma a
existéncia de forte correlacdo. As correlagdes positivas demonstram que os caracteres
variam na mesma direcdo, em contrapartida as negativas refletem caracteres
inversamente correlacionados (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Pereira et al. (2017) estudaram correlagcdo de qualidade fisiologica da sementes e
caracteres agrondmicos em duas populacdes segregantes F3 e F4 de soja. Para populagao
F3, estes autores, observaram correlagdo fenotipica nao significativa, de baixa
magnitude (-0,014) e em sentido desfavoravel entre os caracteres NDM e APM e,
correlagdo fenotipica significativa e com magnitude de 0,321 entre o NDM e NVT. Para
a populagdo F4 encontraram correlagdo ndo significativa e baixa (0,044) entre NDM e
APM e, para os caracteres NDM e NVT a correlacdo também foi ndo significativa, de
baixa magnitude (-0,176) e em sentido desfavoravel.

Peric et al. (2016) realizaram estudo de correlagdo em duas populagdes
segregantes F4 de soja e, encontraram para a populagio 1 correlagdo genotipica de 0,717
e fenotipica de 0,927 entre APM e NNP e de 0,566 e 0,731 para correlacao genotipica e
fenotipica respectivamente, entre APM e NVT. J4 na populacdo 2 as correlacdes entre
APM e NNP foram de 0,740 e 0,816 para a genotipica e fenotipica, concomitantemente
e, de 0,808 para a fenotipica e de 0,855 para a genotipica entre APM e NVT.
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2.9 Analise de trilha

A correlagdo tem grande utilidade no melhoramento de plantas, entretanto, uma
correlagdo alta entre dois caracteres pode resultar no efeito de um terceiro, ou de um
grupo de outros caracteres. Este processo ndo permite conclusdes sobre causa e efeito,
restringindo inferéncias sobre o tipo de associagdo que governa um par de caracteres
causando equivocos na estratégia de selecdo (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

A fim de uma analise mais refinada dos estudos das correlagdes, Wright (1921)
propos um método denominado de analise de trilha, ou "Path analyis", que desdobra as
correlagdes estimadas em efeitos diretos e indiretos de cada carater sobre uma variavel
resposta, e permite avaliar se a correlagdo entre duas varidveis ¢ de causa e efeito ou
determinado pela influéncia de outras variaveis.

A analise de trilha baseia-se na avaliacao do efeito de uma variavel independente
(x) sobre uma variavel dependente (y) apos a remogao da influéncia de todas as outras
variaveis independentes (xi) incluidas na analise (HARTWIG et al., 2007). Com isto,
permite de maneira mais facil, a selecao de plantas por meio do efeito indireto de outros
caracteres que interferem positivamente sobre a produtividade (NOGUEIRA et al.,
2013).

De acordo com Kline (1991) por se tratar de uma expansdao da regressao
multipla, a confiabilidade dos coeficientes da trilha pode ser afetada pelos efeitos da
inter-relacdo ou multicolinearidade existentes entre um conjunto de varidveis
explicativas.

A existéncia de multicolinearidade provoca vérios problemas que ndo sio
devidos apenas a sua presenca, mas sim ao grau em que se manifesta que podem ser de
moderados a severos. Havendo a multicolinearidade entre um conjunto de caracteres
explicativos, torna-se trabalhoso avaliar a influéncia destes sobre a resposta do carater
principal, e desconsiderar seus efeitos pode provocar resultados discrepantes. Neste
sentido, diagnosticos de multicolinearidade devem ser realizados de maneira a viabilizar
o estudo da analise de trilha (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

A diagnose e grau de multicolinearidade na matriz de correlacdo sdo
determinados com base no nimero de condigdes (NC), que € a relacdo entre o maior € o
menor autovalor da matriz. Se NC < 100, a multicolinearidade ¢ denominada de fraca e,

portanto, ndo consiste problema para a andlise; se 100 < NC < 1000, a
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multicolinearidade ¢ designada moderada a forte; e se NC > 1000, ¢ considerada severa
(MONTGOMERY; PECK, 1981).

Caso haja presenca de alto grau de multicolinearidade, sugere-se realizar a
analise de trilha, com acréscimo de um valor k aos elementos da diagonal da matriz de
correlacdo, ou fazer a andlise de trilha tradicional com a eliminacdo de varidveis
altamente correlacionadas (CRUZ; CARNEIRO, 2003).

Zuffo et al. (2018) por intermédio da andlise de trilha avaliaram a influéncia de
caracteres agrondomicos de soja em diferentes densidades de semeadura e concluiram
que as variaveis nimero de vagens por planta e numero de graos por vagens foram os
componentes que apresentaram maiores efeitos diretos sobre a produtividade de graos
em soja.

Machado et al. (2017) em trabalho com 21 linhagens de soja concluiram que a
analise de trilha confirmou que o carater nimero de vagens com trés graos apresentou o
maior efeito favoravel sobre o rendimento de grdos e nimero total de vagens por planta
podendo ser 1til na selecdo indireta em genotipos produtivos de soja.

Nicolai; Lima; Tomaz (2017) ao estudarem correlagdes fenotipicas de soja por
meio de andlise de trilha detectaram efeito direto, alto e positivo da caracteristica
produtividade de grdos com as varidveis massa seca total e altura da primeira vagem,
demonstrado que a sele¢do para estes caracteres pode acarretar ganhos de produtividade.

Em estudo sobre a associagdo entre atributos produtivos em genotipos de soja,
Nogueira et al. (2012) observaram, mediante analise de trilha, efeito direto positivo do
numero de vagens sobre a produtividade de graos. Os autores afirmam que, com base
nos efeitos dos atributos € possivel identificar caracteres que podem maximizar a

resposta correlacionada em um programa de melhoramento genético.

2.10 Ganho de selecao

Uma das principais contribuicdes da genética quantitativa ¢ a avaliacdo dos
ganhos a serem obtidos por determinada estratégia de selecdo. Esta informagao permite
orientar os programas de melhoramento, predizer o sucesso do esquema de sele¢ao
adotado, selecionar ou descartar populagdo e concentrar esfor¢os na avaliacdo de
caracteres de maior importancia e potencialidade de ganho (CRUZ et al., 2017).

Diversos fatores podem interferir direta ou indiretamente no ganho obtido por

selecdo, sendo os mais importantes: a intensidade de sele¢do, as propriedades genéticas
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da populagdo e as condi¢des ambientais durante o processo seletivo. Quanto maior o
nivel de expressdo da variabilidade genética em relacdo ao ambiente e, mais ainda, se a
propor¢ao dessa variabilidade genética for devida principalmente a efeitos aditivos,
maiores serdo os ganhos estimados para a geracdo seguinte (MIRANDA; COSTA;
CRUZ, 1988; VENCOVSKY; BARRIGA, 1992).

O melhoramento do genotipo para qualquer caracteristica ¢ o resultado do ganho
de selegdo, que depende do diferencial de selegdo, que ¢ a diferenca entre a média do
grupo selecionado ¢ a média da populacdo original. Desta forma, em uma selegao,
quanto maior intensidade de selecdo, maior serd o diferencial e, como consequéncia, o
progresso genético (CRUZ, 2005). Contudo, uma pressdo de selegdo alta poder
provocar um risco de reducdo dréastica da variabilidade genética. Uma maior
heterogeneidade da populagdo aumenta as chances de ganho com selegdo, pois tal ganho
se baseia em diferencas genéticas. O ambiente € outro fator que interfere no ganho
obtido por selecdo, sendo que normalmente hd uma variagdo ambiental quando o
experimento ¢ montado no campo, onde ndo existe controle local de ano para ano
(VENCOVSKY; BARRIGA, 1992).

A seleg¢do de genotipos em uma populagdo com elevada variabilidade genética
pode ser alcancada de forma direta, selecionando os individuos com melhor fen6tipo;
pela selecdo indireta mediante o conhecimento das correlagdes entre as varidveis; ou por
intermédio de indices de sele¢do, que estimam valores de ganho genético
fundamentados na sele¢do simultanea de varios caracteres (CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2012).

A selegdo direta fundamenta-se na obten¢do de ganhos méaximos em um unico
carater no qual se pratica a selecdo e, dependendo da relacdo desse carater com os
outros poderdo ocorrer respostas positivas ou negativas nos caracteres de importancia
secundaria, que nao foram analisados no processo de selecao (CRUZ, 2013).

A selegdo indireta baseia-se no conhecimento da correlagdo entre caracteres. De
acordo Falconer e Mackay (1996) quando dois caracteres apresentam correlagcdo
genética favoravel ¢ possivel obter ganhos para um deles por meio da sele¢do indireta
no outro carater associado. Em alguns casos, a selecao indireta, com base na resposta
correlacionada pode levar a progressos mais rapidos do que a selegdo direta do carater
desejado. Entretanto, se um carater correlacionar-se negativamente com alguns e
positivamente com outros, deve-se tomar o cuidado de, ao selecionar para um deles, ndo

provocar mudancas indesejaveis em outros.
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No melhoramento genético vegetal, a sele¢do baseada em um ou em poucos
caracteres tem-se mostrado ineficiente por conduzir a um gendtipo superior em relagdo
aos caracteres selecionados, mas com desempenho menos favordvel em relagdo aos
outros caracteres ndo considerados na selecio (BARBARO et al., 2007b), dificultando a
selecdo de gendtipos superiores.

Devido a dificuldade de selecionar multiplas caracteristicas simultaneamente e a
complexidade de inferéncias sobre o que se quer selecionar, surgiu a necessidade de
realizar selecdo de um conjunto de caracteristicas de interesse para obter ganhos no
sentido favordvel a todas elas de forma sincronizada. Este processo fez com que
critérios de selecdo, que ndo fossem baseados em apenas uma caracteristica ou na
selecdo indireta, fossem executados, tais como os indices de selegao (CRUZ, 2013).

Teixeira et al. (2017a) ao trabalharem com populacdo segregante F» de soja
contrastante para ciclo encontraram ganhos de sele¢ao de -10,10% para niumero de dias
para o florescimento; de - 4,0% para numero de dias para maturidade; de 10,62% para
altura da planta na maturidade; de 4,02% para numero de nos; de 31,99 para numero de

vagens/planta e de 29,54% para producao de graos.

2.11 Indice de seleciio

Os indices de selecao agregam as informagdes relativas a multiplos caracteres de
importancia agrondmica com as propriedades genéticas da populacao avaliada, e com
isto, conseguem realizar a selegdo simultaneamente de um conjunto de varidveis,
independentemente da existéncia ou ndo de correlagdo entre estes (CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2012). Por conseguir tal feito, os indices de sele¢do, identificam de
maneira rapida e eficiente, as progénies que podem ser mais adequadas para os
propositos do melhorista aumentando a chance de éxito do programa de melhoramento
genético (BIZARI et al., 2017; CRUZ, 2013; LEITE et al., 2016, 2018; TEIXEIRA et
al., 2017b).

De acordo com Cruz, Regazzi e Carneiro (2012) a selecao ocorre com base nos
valores dos indices (valor numérico), que funciona como carater adicional (super
carater), tedrico, resultante da combinagao linear de todos os caracteres de interesse para
cada unidade a ser selecionada, avaliando as respostas indiretas esperadas a partir dos

caracteres originais. De modo geral, o ganho sobre o carater ¢ reduzido, no entanto, essa
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reducdo ¢ compensada por uma melhor distribuicdo dos ganhos favoraveis nos demais
caracteres.

Atualmente, distintas metodologias para obten¢ao de indices tém sido propostas.
Sendo que, cada uma delas refere-se a diferentes alternativas de selecdo, e,
consequentemente diferentes percentuais de ganhos, devendo ser avaliadas e escolhidas
de acordo com o objetivo do melhorista (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Entre os indices de selecdo, os mais utilizados em programas de melhoramento
sdao o indice baseado na soma de “ranks” de Mulamba & Mock (1978) e o indice da
distancia genotipo-idedtipo (CRUZ, 2013).

O indice de soma de classificacdo ou soma de postos foi desenvolvido por
Mulamba e Mock (1978) baseado na soma de “ramks”. Consiste em classificar os
genotipos em relagdo a cada um dos caracteres avaliados na ordem favoravel ao
melhoramento, sendo, em seguida, somadas as ordens de “ranks” ou a classificagdo de
cada genotipo, resultando no indice de selecio.

O indice da distancia genotipo-ideodtipo (CRUZ, 2013) permite determinar os
valores 6timos para cada varidvel, bem como o intervalo de valores considerados
adequados para o melhoramento, sendo que para cada variavel sdo calculados a média,
0 maximo e o minimo dos valores.

Teixeira et al. (2017b) utilizaram indices de selecdo para realizarem a selecao
de gendtipos de soja no municipio de Uberlandia — MG. Os autores utilizaram os
indices de Smith (1936) e Hazel (1943); Soma de “Ranks” de Mulamba & Mock
(1978); Willians (1962) e da Distancia genotipo-idedtipo em dez caracteres de soja
(niimero de dias para florescimento e maturidade; altura da planta no florescimento e na
maturidade; numero de nds no florescimento e maturidade; peso de 100 graos; numero
de nos produtivos; produtividade de graos e nlimero de vagens por plantas) e obtiveram
ganhos de selecdo totais de 42,44%; 49,56%; 47,81% e 59,38% para cada um dos
indices, respectivamente.

Bizari et al. (2017) compararam diferentes estratégias de selecdo: selecdo direta
e indireta; indice classico de Smith (1936) e Hazel (1943); indice baseado em soma de
ranks de Mulamba & Mock (1978); indice de Willians (1962); indice baseados nos
ganhos desejados de Pesek e Baker (1969) e o indice da distancia genotipo- ideodtipo
(Cruz, 2013) em sete populagdes segregantes de soja em geragdo Fs Os autores
concluiram que os indices de Smith e Hazel e de Willians apresentaram as menores

variacoes quanto aos ganhos conseguidos nas diferentes situagcdes e pesos econdomicos
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estudados. E que o indice que proporcionou os ganhos mais favoraveis foi o de soma de

“ranks”.

21



REFERENCIAS:

ALMEIDA, L. A.; KIIHL, R. A. S. Melhoramento da soja no Brasil: desafios e
perspectivas. In: GIL, M. S. Seoja: tecnologia da producao. Piracicaba: USP- ESALQ,
1998. p. 40-54.

ALMEIDA, L. A.; KIIHL, R. A. S.; MIRANDA, M. A. C.; CAMPELO, G. J.A.
Melhoramento da soja para regides de baixa latitude. In: QUEIROZ, M. A. de;
GOEDERT, C. O.; RAMOS, S. R. R. (Org.). Recursos genéticos e melhoramento de
plantas para o Nordeste brasileiro. Brasilia: EMBRAPA, 1999. p. 73-88. Disponivel
em: <https://www.embrapa.br/en/busca-de-publicacoes/-/publicacao/1538>. Acesso em:
10 abr. 2020.

BARBARO, IM.: CENTURION, M.A.P. C.; DI MAURO, A.O., UNEDA-
TREVISIOLI, S.H.; COSTA, M.M. Comparacdo de estratégias de selecdo no

melhoramento de populagdes Fs de soja. Revista Ceres, Vigosa, v.54, n. 313, p.250-
261, 2007b.

BLACK, R.J. Complexo soja: Fundamentos, situa¢do atual e perspectivas. In:
CAMARA, G.M.S. Soja: tecnologia de produgdo. Piracicaba, SP, p. 1-17, 2000.

BEZERRA, A. R. G.; SEDIYAMA, T.; BOREM, A.; SOARES, M. M., Importancia
econdmica. /n: SEDIYAMA, T. ; SILVA, F., BOREM, A. Soja: do plantio a
colheita.Vigosa: UFV, 2015, p. 09-26.

BEZERRA, A.R.G.; SEDIYAMA, T.; SILVA, F. L. BOREM, A.; SILVA, A. F.;
SILVA, F. C. S. Atributos agronomicos no desenvolvimento de cultivares. In: SILVA,
F.; BOREM, A.; SEDIYAMA, T.; LUDKE, W. Melhoramento da Soja. Vicosa: UFV,
2017, p. 506-528.

BIZARI, E. H.; VAL, B. H. P.;; PEREIRA, E. D. M.; MAURO, A. O. D
UNEDATREVISOLLS. H. Selection indices for agronomic traits in segregating
populations of soybean. Revista Ciéncia Agrondmica, Fortaleza, v. 48, n. 1, p. 110-
117,2017. DOLI: https://doi.org/10.5935/1806-6690.20170012

BONATO, E. R.; BONATO, A. L. V. A soja no Brasil:historia e estatistica. Londrina,
EMBRAPA-CNPSo, 61p. (EMBRAPA-CNPSo. Documentos, 21), 1987.

BOREM, A.; DIOLA, V.; FRITSCHE-NETO, R. O melhoramento de plantas e os
avancos biotecnologicos. In: BOREM, A.; FRITSCHE-NETO, R.Biotecnologia
aplicada ao melhoramento de plantas. Vigosa: UFV, 2013.

BOREM, A.; MIRANDA, G. V. Melhoramento de plantas. Vicosa: UFV. 2017. 523
p.

CECCARELLL S. Efficiency of plant breeding. Crop Science, Madison, v. 55, n. 1, p.
87-97, 2015. DOI: https://doi.org/10.2135/cropsci2014.02.0158

COMPANHIA NACIONAL DE ABASTECIMENTO - CONAB. Acompanhamento da
safra brasileira. Graos — Safra 2020/21 — 2° Levantamento — Novembro, 2020, v.8, 84

22


https://www.embrapa.br/en/busca-de-publicacoes/-/publicacao/1538
https://doi.org/10.5935/1806-6690.20170012
https://doi.org/10.2135/cropsci2014.02.0158

p.Disponivel em:<https://www.conab.gov.br/info-agro/safras/graos>. Acesso em: 7 de
dez., 2020a.

COMPANHIA NACIONAL DE ABASTECIMENTO — CONAB. Soja — Comparativo
de drea, produtividade e producao safras 2019/20 e 2020/21. Tabela de
Levantamento. 3° Levantamento — Safra 2020/21. Disponivel

em:<https://www.conab.gov.br/info-agro/safras/graos/boletim-da-safra-de-graos>.
Acesso em: 10 de Nov.2020b.

CONSELHO DE INFORMACAO SOBRE BIOTECNOLOGIA — CBI. Eventos
aprovados. Disponivel
em:<http://cib.org.br/biotecnologia/regulamentacao/ctnbio/eventos-aprovados >. Acesso
em: 15 de abr. 2020.

COSTA, M.M.; DI MAURO, A.O.; UNEDA-TREVISOLI, S.H.; ARRIEL, N.H.C.;
BARBARO, L.M.; SILVEIRA, G.D. .; MUNIZ, F.R.S. Heritability estimation in early
generations of two-crosses in soybean. Bragantia, Campinas, v.61, n.1p. 101-108,
2008. DOI: https://doi.org/10.1590/S0006-87052008000100012

CUNHA, R. C.; ESPINDOLA, C. J. A dinimica geoecondmica recente da cadeia
produtiva da soja no Brasil e no mundo. GeoTextos, Salvador, v. 11, n. 1, p. 217-238,
2015. DOI: https://doi.org/10.9771/1984-5537geo.v11i1.12692

CRUZ, C.D.; CARNEIRO, P.C.S. Modelos biométricos aplicados ao melhoramento
genético. Vigosa: UFV, 2003. 585p.

CRUZ, C. D. Principios de genética quantitativa. Vicosa: UFV, 2005,394 p.

CRUZ, C. D.; REGAZZI, A. J; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados
ao melhoramento genético. Vigosa: UFV, 2012. 514 p.

CRUZ, C.D. GENES - a software package for analysis in experimental statistics and
quantitative genetics. Acta Scientiarum, Maringa,v. 35, p. 271-276, 2013.

CRUZ, C.D.; RODRIGUES, H.S.; ROSADO, R.D.S.; BHERING, L.L. Biometria
aplicada ao melhoramento genético. I/n: SILVA, F.; BOREM, A.; SEDIYAMA, T,
LUDKE,W. Melhoramento da Soja. Vigosa: UFV, 2017, p. 249-287.

DALL’AGNOL, A. A Embrapa Soja no contexto do desenvolvimento da soja no
Brasil: historico e contribuicdes. Brasilia, DF: Embrapa, 72 p. 2016.

DUDLEY, J.W., MOLL, R.H. Interpretation and use of estimates of heritability and
genetic variances in plant breeding. Crop Science, Madison, v. 9, n. 3, p. 257-262,
1969. DOI: https://doi.org/10.2135/cropscil969.0011183X000900030001x

FALCONER, D.S. Introducio a genética quantitativa. Vicosa: UFV, 1987. 279p.

FALCONER, D. S.; MACKAY, T. F. C. Introduction to quantitative genetics. New
York: Longman, 1996. 464 p.

23


https://doi.org/10.1590/S0006-87052008000100012
https://doi.org/10.9771/1984-5537geo.v11i1.12692
https://doi.org/10.2135/cropsci1969.0011183X000900030001x

FEHR, W. R. Principles of cultivar development. New York: Macmillan, 1987.

GAZZONI, D. L. A soja no Brasil ¢ movida por inovagdes tecnologicas. Ciéncia e
Cultura, Sao Paulo, v. 70, n. 3, p. 16-18, 2018. DOI: https://doi.org/10.21800/2317-
66602018000300005

HAMAWAKI, O. T.; DE SOUSA, L. B.; ROMANATO, F. N.; NOGUEIRA, A. P. O
JUNIOR, C. D. S.; POLIZEL, A. C. Genetic parameters and variability in soybean
genotypes. Comunicata Scientiae,Bom Jesus,v. 3, n. 2, p. 76-83, 2012.

HAMAWAKI, C.D.L.; NOGUEIRA, A.P.O.; HAMAWAKI, O.T.; AZEVEDO, A.M,;
CARNEIRO, A.R.T.; FELICIL, P.N.; HAMAWAKI, R.L. GLASENAPP, J.S.; FARIA,
M.V.Légica fuzzy em estudos adaptabilidade e estabilidade em soja. /n: VIIICongresso
Brasileiro de Soja, 2018. Anais do VIII Congresso Brasileiro de Soja, Goiania:
Embrapa, 2018. p. 709.

HAMAWAKI, O.T.; HAMAWAI, R.L.; NOGUEIRA, A.P.O.; GLASENAPP, J.S.;
HAMAWAKI, C.D.L.; SILVA, C. O. Evaluation of soybean breeding lineages to new
sourcesof root-knot nematode resistance. Ciéncia e agrotecnologia, Lavras, v.43,
2019. DOI: https://doi.org/10.1590/1413-7054201943009519

HANSON, W. D. Heritability. /n: HANSON, W. D.; ROBINSON, H. F. Statistical
genetics and plant breeding. Washington, DC: National Academy of Science, 1963. p.
125-139.

HARTWIG, 1.; CARVALHO, F.I.LF.; OLIVEIRA, A. C.; VIEIRA, E. A.; SILVA, ],
BERTAN, I.; BUSATO, C.C. Estimativa de coeficientes de correlagdo e trilha em
geracdes segregantes de trigo hexapldide. Bragantia, Campinas, v.66, n.2, p.203-218,
2007. DOI: https://doi.org/10.1590/S0006-87052007000200004

HIRAKURI, M. H.; LAZZAROTTO, J. J. O agronegocio da soja nos contextos
mundial e brasileiro.Londrina: Embrapa Soja — (Documentos, 349) 37p., 2014.
Disponivel em:< https://www.embrapa.br/en/busca-de-publicacoes/-

/publicacao/990000/0-agronegocio-da-soja-nos-contextos-mundial-e-brasileiro >,
Acesso em: 24 de mai.2020.

HYMOWITZ, T. On the domestication of the soybean. Economic Botany, New York,
v.24,n.4, p.408-421, 1970. DOI: https://doi.org/10.1007/BF02860745

INTITUTO BRASILEIRO DE GEOGRAFIA E ESTATISTICA — IBGE. Producio
Agricola Municipal — PAM. Soja: area plantada, area colhida, quantidade produzida,
rendimento médio e valor da producdo das lavouras temporarias — Variavel — Area
plantada em hectares - ano 2017. Disponivel em:
<https://sidra.ibge.gov.br/tabela/1612#resultado>. Acesso em: 6 de dez.2020.

JOHNSON, H.W.; BERNARD, R.L. Soybean, genetics and breeding. /n: Norman, A.G.

The soybean genetics, breeding, physiology, nutrition and management. New York:
Academic Press, 1967. p. 1-73.

24


https://doi.org/10.21800/2317-66602018000300005
https://doi.org/10.21800/2317-66602018000300005
https://doi.org/10.1590/1413-7054201943009519
https://doi.org/10.1590/S0006-87052007000200004
https://doi.org/10.1007/BF02860745

KIIHL, R.A.S.; GARCIA, A. The use of the long-juvenile trait in breeding soybean
cultivars. /In: WORLD SOYBEAN RESEARCH CONFERENCE. Buenos Aires.
Proceedings. Buenos Aires: AASOJA, v.2, p.994-1000, 1989.

KLINE, R.B. Latent variable path analysis in clinical research: A beginner’s tour guide.
Journal of Clinical Psychology, [s./], v.47, nd4, p.471-484, 1991. DOI:
https://doi.org/10.1002/1097-4679(199107)47:4<471:: AIDJCLP2270470402>3.0.CO;2-
0]

LEITE, W. S.; PAVAN, B. E.; MATOS FILHO, C. H. A.; ALCANTARA NETO, F.;
OLIVEIRA, C. B.; FEITOSA, F. S. Genetic parameters estimation, correlations and
selection indexes for six agronomic traits in soybean lines Fg. Comunicata Scientiae,
Bom Jesus, v. 7, n. 3, p. 302-310, 2016.

LEITE, W. S.; UNEDA-TREVISOLI, S.H.; SILVA, F. M,; SILVA, A. J.; DI MAURO,
A.O. Identification of superir genotyoes and soybean traits by multivariate analysis and
selection index. Revista Ciéncia Agrondémica, Fortaleza, v.49, n.3, p.491-500, 2018.
DOI: https://doi.org/10.5935/1806-6690.20180056

MACHADO, B.Q.V.; NOGUEIRA, A.P.O.; HAMAWAILO.T.; REZENDE, G.F;
JORGE, G.L.; SILVEIRA, ILC.; MEDEIROS, L.A; HAMAWAKI, R.L;
HAMAWAKI, C.D.L. Phenotypic and genotypic correlations between soybean
agronomic traits and path analysis. Genetics and Molecular Research, Ribeirdo Preto,
v. 16, n.2, 2017. DOI: https://doi.org/10.4238/gmr16029696

MATSUO, E.; SEDIYAMA, T.; GLASENAPP, J.S. Selecao assistida por marcadores
moleculares. /n: SEDIYAMA, T. (ed.)Melhoramento genético da soja. Londrina, PR:
Mecenas, 2015. p. 94-102.

MIRANDA, J.E.C.; COSTA, C.P.; CRUZ, C.D. Correla¢cdes genotipica, fenotipica e de
ambiente entre caracteres de fruto e planta de pimentao (Capsicum annuum L.). Revista
Brasileira de Genética, Ribeirdo Preto, v.11, n.4, p.457-467, 1988.

MORAIS, P.P.P.; BOREM, A. Cultivares transgénicas. In: SILVA, F.; BOREM, A.;
SEDIYAMA, T.; LUDKE, W. (ed.)Melhoramento da Soja.Vicosa: UFV, 2017, p.396-
418.

MONTGOMERY, D.C.; PECK, E.A. Introduction to linear regression analysis. New
York: John Wiley, 1981. 504 p.

MULAMBA, N. N. ; MOCK, J. J. Improvement of yield potential of the Eto Blanco
maize (Zea mays L.) population by breeding for plant traits. Egyptian Journal of
Genetics and Citology, Cairo, v. 7, p. 40-51, 1978.

MULLER, L. Taxonomia e morfologia. /n: MIYASAKA, S.; MEDINA, J. C. (ed.) A
soja no Brasil. Campinas: ITAL, p. 65-108, 1981.

NICOLAI A.B.; LIMA, R.C.; TOMAZ, R.S.Correlagdes fenotipicas e analise de trilha
para componentes de produtividade agrondmica de cinco variedades de soja, semeados
na regido da Alta Paulista. Revista Cientifica,Jaboticabal, v.10, n.20, 2017. DOI:
https://doi.org/10.17271/19843240102020171666

25


https://doi.org/10.1002/1097-4679(199107)47:4%3c471::AIDJCLP2270470402%3e3.0.CO;2-O
https://doi.org/10.1002/1097-4679(199107)47:4%3c471::AIDJCLP2270470402%3e3.0.CO;2-O
https://doi.org/10.5935/1806-6690.20180056
https://doi.org/10.4238/gmr16029696
https://doi.org/10.17271/19843240102020171666

NOGUEIRA, A.P.O.; SEDIYAMA, T. ; BARROS, H.B.; TEIXEIRA, R.C. Morfologia,
crescimento e desenvolvimento. /n: SEDIYAMA, T. (ed.)Tecnologias de producio e
usos da soja. Londrina: Mecenas, 2009. p. 7-16.

NOGUEIRA, A.P.O.; SEDIYAMA, T.; SOUSA, L. B.; HAMAWAKI, O.T.; CRUZ,
C.D.; PEREIRA, D.G.; MATSUO, E. Analise de trilha e correlagdes entre caracteres

em soja cultivada em duas épocas. Bioscience Journal, Uberlandia, v. 28, n. 6, p. 877-
888, 2012.

NOGUEIRA, P. A. G.; ZOZ, T.; NUNES, J. G. S.; FILHO, P. R. R.; VENTURINI, G.
C. Correlacao e analise de trilha de produtividade de graos e seus componentes e
caracteres de planta em milho. /n: CONGRESSO DE INICIACAO CIENTIFICA DAS
FACULDADES INTEGRADAS DE OURINHOS. Ourinhos. Anais...Ourinhos:
FIO/FEMM, 2013. p. 20. CD-ROM.

PROGRAMA DE MELHORAMENTO E ESTUDOS GENETICOS EM SOJA —
PMEGS. Histérico do Programa Soja da UFU. Uberlandia, [s.n]. Disponivel em:
<http://www.pmsoja.iciag.ufu.br/node/4>. Acesso em: 21 de abr. 2020.

RAMALHO, M. A. P.; ABREU, A. F. B.; SANTOS, J. B.; NUNES, J. A. R.
Aplicagoes da genética quantitativa no melhoramento de plantas autégamas.
Lavras: UFLA, 2012. 522 p.

RAMALHO, M.A.P.; BRUZI, A.T.; TEIXEIRA, R. S. Genética quantitativa no
melhoramento. /n: SILVA, F.;, BOREM, A.; SEDIYAMA, T. LUDKE, W.
(ed.)Melhoramento da Soja. Vicosa: UFV, 2017, p 147-195.

SANTOS, E. R.; SPEHAR, C.R.; CAPONE, A.; PEREIRA, P.R. Estimativa de
parametros de variagdo genética em progénies F2 de soja e genitores com presenca e
auséncia de lipoxigenases. Nucleus, Ituverava, v.15n.1, 2018. DOI:
https://doi.org/10.3738/1982.2278.2169

SANTOS, E. R.; SPEHAR, C.R.; PEREIRA, P.R.; CAPONE, A., BARROS, H.B.
Parametros genéticos e avaliagdo agrondmica em progénies F» de soja no Distrito
Federal, Brasil. Revista Brasileira de Ciéncias Agrarias, Recife, v. 14, n.1, 2019.
DOI: https://doi.org/10.5039/agraria.v14ila5625

SCHUSTER, I. Melhoramento para cultivares transgénicas. /n:SILVA, F.; BOREM, A.;
SEDIYAMA, T. LUDKE, W. (ed.)Melhoramento da Soja. Vicosa, MG, 2017, p. 372-
395.

SEDIYAMA, T.; SEDIYAMA, C.S..; PEREIRA, M.G.; BOREM, A.; GOMES, J.L.L.;
REIS, M.S.; DUTRA, J.H., BERING, M.S.Vinte anos de melhoramento na
Universidade Federal de Vicosa. Vicosa: UFV, MG, 1983, 4 p.

SEDIYAMA, T.; PEREIRA, M.G.; SEDIYAMA, C.S.; GOMES, J.L.L. Cultura da
Soja — Parte 1. Vigosa: UFV, 1985, 96p.

SEDIYAMA, T.; TEIXEIRA, R.C.; REIS, M.S. Melhoramento da Soja. In: BOREM,
A. (ed.).Melhoramento de espécies cultivadas. Vicosa: UFV, 2005. p.553-604.

26


http://www.pmsoja.iciag.ufu.br/node/4
https://doi.org/10.3738/1982.2278.2169
https://doi.org/10.5039/agraria.v14i1a5625

SEDIYAMA, H.A.; TEIXEIRA, R.C.; SEDIYAMA, T. Soja e seus derivados na
alimentagdo humana. /n: SEDIYAMA, T. (ed.)Tecnologias de producio e usos da
soja. Londrina: Mecenas, 2009, p. 261-272.

SEDIYAMA, T. ; TEIXEIRA R.C.; BARROS, H.B. Origem, evolugdo e importancia
econdmica. /n: SEDIYAMA, T. Tecnologias de producio e usos da soja. Londrina:
Mecenas, 2009, p. 1-5.

SEDIYAMA, T.; TEIXEIRA, R. C.; REIS, M. S. Melhoramento da soja. In: BOREM,
A. (Ed.). Melhoramento de espécies cultivadas. Vigosa: UFV, 2013. p. 553-603.

SEDIYAMA, T. MATSUO, E.; OLIVEIRA, R.C.T.; GLASSENAP,J.S. Origem e
evolugdo. In: SEDIYAMA, T. (ed.)Melhoramento genético da soja. Londrina:
Mecenas, 2015, p. 11-18.

SEDIYAMA, T. Melhoramento genético da soja no Brasil central. /n: XVIII Simpoésio
Internacional de Atualizagao em Genética e Melhoramento de Plantas”. 1 ed.Anais do
XVIII Simposio Internacional de Atualizacio em Genética e Melhoramento de
Plantas. Lavras: Edi¢dao Fundecc. 27-30.p.2014.

SEDIYAMA, T.; OLIVEIRA, R. C.; SEDIYAMA, H.A. A Soja. In: SEDIYAMA, T.
(ed.)Produtividade da Soja. Londrina: Mecenas, 2016. 310 p.

SILVA, F.; BOREM, A.; SEDIYAMA, T. LUDKE, W. Melhoramento da Soja.
Vicosa: UFV, 2017, 563p.

SMIDERLE, O.J.; SOUZA, A. G.; GIANLUPPL, V.; GIANLUPPI, D.; COSTA,
K.N.A. C.; GOMES, H. H. S. Correlagdes entre componentes de producao de soja BRS
Tracaja e diferentes densidades de plantas no Cerrado Roraima. Revista Brasileira de
Agropecuaria  Sustentavel, Vigcosa, v.9, n.l, p.34-40, 2019. DOL
https://doi.org/10.21206/rbas.v9i1.3065

TEIXEIRA, F.G.; HAMAWAKI, O.T.; NOGUEIRA, A.P.O.; HAMAWAI, R.L;
HAMAWAKI, C.L.; MATTOS, T.P.; SILVEIRA, 1.C.; MEDEIROS, L.A. Inheritance
of precocity and agronomic characters in soybean. Genetics and Molecular Research,
Ribeirao Preto, v. 16, n. 4., 2017a. DOI: https://doi.org/10.4238/gmr16039842

TEIXEIRA, F.G.; HAMAWAKI, O.T.; NOGUEIRA, A.P.O.; HAMAWAKI, R. L;
JORGE, G. L.; HAMAWAKI, C.L.; MACHADO, B.Q.V.; SANTANA, A.J.O. Genetic
parameters and selection of soybean lines base do selection indexes. Genetics and
Molecular Research, Ribeirdo Preto, v. 16, n. 3, 2017b. DOI
https://doi.org/10.4238/gmr16039750

UNEDA-TREVISOLL, S. H.; SILVA, F. M.; DI MAURO, A.O. Selegdo assistida por
marcadores moleculares e selecdo gendomica. In: SILVA, F.; BOREM, A,
SEDIYAMA, T. LUDKE, W. (ed.)Melhoramento da Soja. Vigosa: UFV, 2017, p.348-
371.

VASCONCELOS, E.S.D.; REIS, M.S.; SEDIYAMA, T.; CRUZ, C.D. Estimativas de
parametros genéticos da qualidade fisiologica de sementes de gendtipos de soja

27


https://doi.org/10.21206/rbas.v9i1.3065
https://doi.org/10.4238/gmr16039842
https://doi.org/10.4238/gmr16039750

produzidas em diferentes regidoes de Minas Gerais, [s./], v. 33, n. 1, p. 65-76, 2012.
DOI: https://doi.org/10.5433/1679-0359.2012v33n1p65

VENCOVSKY, R.; BARRIGA, P. Genética biométrica no fitomelhoramento.
Ribeirdo Preto: Sociedade Brasileira de Genética, 1992. 406 p.

VISSCHER, P.M.; HILL, W.G.; WRAY, N.R. Heritability in the genomics era —
concepts and misconceptions. Nature Reviews Genetics, [s./], v.9, p. 255-266, 2008.
DOI: https://doi.org/10.1038/nrg2322

YOKOMIZO, G.K.; VELLO, N.A. Coeficiente de determinacdo genotipica e de
diversidade genética em topocruzamentos de soja tipo alimento com tipo grao. Pesquisa
Agropecuaria Brasileira, Brasilia, v. 35, n. 11, p. 2223-2228, 2000. DOI:
https://doi.org/10.1590/S0100-204X2000001100014

ZUFFO, A.M.; RIBEIRO, A.B.M.; BRUZI, A.T.; ZAMBIAZZI, E.V.; FONSECA,
W.L. Correlagdes e analise de trilha em cultivares de soja cultivadas em diferentes
densidades de plantas. Cultura Agronémica, Ilha Solteira, v.27, n.1, p.78-90, 2018.
DOI: https://doi.org/10.32929/2446-8355.2018v27n1p78-90

28


https://doi.org/10.5433/1679-0359.2012v33n1p65
https://doi.org/10.1038/nrg2322
https://doi.org/10.1590/S0100-204X2000001100014
https://doi.org/10.32929/2446-8355.2018v27n1p78-90

CAPITULO 2: Estimativas de parimetros genéticos para caracteres agrondmicos
em trés populagoes F2 de soja

RESUMO

Os parametros genéticos possibilitam conhecer sobre a variabilidade genética da
populagdo em estudo. Entre os pardmetros genéticos a herdabilidade e o ganhos por
selecdo destacam-se, pois tém grande utilidade nos programas de melhoramento
genético. Com isto, objetivou-se conhecer os pardmetros genéticos e ganhos de sele¢do
para caracteres de importancia agrondmica em trés populagdes F» de soja, a fim de
realizar a selecdo com éxito de genotipos superiores. Os experimentos foram realizados
na Fazenda Capim Branco pertencente a UFU, em Uberlandia - MG. Foram avaliadas
trés populagdes segregantes. Para a PSF2-A:BRS256rr x TMG1179rr, a semeadura
ocorreu em casa de vegetacao,sendo semeadas 149 sementes F» com duas sementes por
vaso. A cada 10 vasos de plantas F», foram colocados trés vasos do P1 (BRS256rr)e
trés do P> (TMG1179gR), totalizando 30 vasos de cada um dos genitores. Para a PSF,-B:
BRS 256rr x UFUS Xavante ¢ PSF2-C:BRS7380rr x TMG1179r a semeadura foi em
campo, em covas, com uma planta por cova. A PSF»>-B foi composta por 196 sementes
F> e 25 sementes de cada um dos genitores, P1 (BRS256rr) € P> (UFUS Xavante). Ja a
PSF»>-C foi composta por 393 sementes de F> e 40 sementes de cada um dos genitores,
P (BRS7380rr) € P> (TMG1179Rr). Foram avaliados o numero de dias para o
florescimento e maturidade, respectivamente; altura da planta no florescimento e
maturidade, respectivamente; altura de inser¢do da primeira vagem; numero de nos no
florescimento, totais, produtivos e ramificados, respectivamente; nimero de vagens
totais; nimero de sementes por vagem e producdo de graos por planta. Estimou-se as
variancias genotipica, fenotipica e ambiental, a herdabilidade no sentido amplo, nimero
de genes e predito os ganhos de sele¢do. A herdabilidade no sentido amplo foi superior
a 70% para o niumero de dias para o florescimento (81,85%) e altura da planta na
maturidade (77,05%) na PSF»>-A; para o numero de dias para o florescimento (91,81%);
nimero de dias para maturidade (75,93%); numero de vagens totais (78,23%); numero
de sementes por vagem (91,43%) e producgdo de graos por planta (82,46%) na PSF»-B e
o nimero de dias de maturidade (87,93%); altura de insercdo da primeira vagem
(71,95%); nimero de vagens totais (74,58%) e numero de sementes por vagens
(72,58%) na PSF>-C. A selecdo de gendtipos superiores com sucesso ¢ recomendada
por meio dos caracteres numero de dias para o florescimento e altura da planta na
maturidade na PSF»-A; para o caracteres nimero de dias para o florescimento, nimero
de sementes por vagens, produgdo de graos por planta, nimero de vagens totais e
numero de dias para maturidade na PSF»>-B e para a altura de inser¢do da primeira
vagem, nimero de nds ramificados e produgao de graos por planta na PSF>-C. Ganhos
de selecdo elevados na proxima geracdo sao indicados a partir dos caracteres altura de
inser¢do da primeira vagem, nimero de nés ramificados e producdo de graos por planta
na PSF>-A; dos caracteres nimero de sementes por vagem, producdo de graos por
planta e nimero de vagens totais na PSF2-B e dos caracteres nimero de vagens totais,
altura de inser¢ao da primeira vagem e producao de graos por plantas na PSF»>-C.

Palavras-chave: Glycine max. variancia. herdabilidade.
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CHAPTER 2: Estimates of genetic parameters for agronomic traits in three
soybean F2 populations

ABSTRACT

Genetic parameters are used in order to make inferences about the genetic variability of
the study population. Among genetic parameters, heritability and selection gains stand
out, because they are very useful in breeding programs. In this context, the objective
was to know the genetic parameters and selection gains for characters of agronomic
importance in three soybean F» populations, in order to carry out the successful
selection of superior genotypes. The experiments were carried out in the UFU Soybean
Breeding Program, in Uberlandia — MG. Three segregating populations were developed:
PSF2-A: BRS256rr x TMG1179rr; PSF2-B: BRS256rr x UFUS Xavante and PSF»-C:
BRS7380rr x TMG1179rr. For PSF2-A, sowing took place in a greenhouse, in plastic
pots of 5 dm?, filled with 2/3 of soil and 1/3 of organic matter. 149 F, seeds were sown
with two seeds per pot. For every 10 pots of F» plants, three pots from P; (BRS256rr)
and three from P> (TMG1179&r) were placed, totaling 30 pots from each parent. For
PSF>-B and PSF>-C, sowing was carried out in the field, in hills with a plant/hills. PSF»-
B was composed of 196 F; seeds and 25 replicates from each parent, P1 (BRS256rr)
and P> (UFUS Xavante). PSF,-C was composed of 393 F» seeds and 40 repetitions from
each parent, P1 (BRS7380rr) and P> (TMG1179&Rr). The number of days for flowering
and maturity, respectively; plant height at flowering and maturity, respectively; first pod
height; number of nodes in flowering, total, productive and branched, respectively;
number of total pods; number of seeds per pod and grain production per plant were
evaluated. Genotypic, phenotypic and environmental variances, broad-sense heritability,
number of genes and predicted selection gains were estimated. The analyzes were
performed in the Genes Program. The phenotypic variance; genotypic and
environmental had wide variation in the three populations with the character number of
seeds per pod, showing the greatest variances in the three populations. Broad-sense
heritability was greater than 70% for the characters: number of days for flowering
(81.85%) and plant height at maturity (77.05%) in PSF2-A; for the characters number of
days for flowering (91.81%), number of days to maturity (75.93%), number of total
pods (78.23%), number of seeds per pod (91.43%) and grain production (82.46%) in
PSF»-B; and for the characters number of days of maturity (87.93%), first pod height
(71.95%), number of total pods (74.58%) and number of seeds per pod (72.58%) in
PSF»-C. The successful selection of superior genotypes is recommended by means of
the characters number of days for flowering and plant height at maturity in PSF»2-A; for
the number of days for flowering, number of seeds per pod, grain production per plant,
number of total pods and number of days for maturity in PSr.-B; and for the height of
insertion of the first pod, number of branched nodes and grain production per plant in
PSF>-C. High selection gains in the next generation are indicated from the characters
height of insertion of the first pod, number of branched nodes and grain production per
plant in PSF»>-A; for the characters number of seeds per pod, grain production per plant
and number of total pods in PSF»-B; and the characters number of total pods, height of
insertion of the first pod and grain production by plants in PSF»-C.

Keywords: Glycine max. heritability. variance.
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1. INTRODUCAO

O Brasil no ano agricola de 2019/2020 tornou-se o principal produtor mundial
de soja, com uma produgao de 124,8 milhdes toneladas, numa area de 36,7 milhdes de
hectares, com produtividade de 3.379 kg ha™! (CONAB, 2020). Este sucesso, devem-se
aos empresarios rurais, as tecnologias de producao e ao melhoramento genético da soja
(MATSUO et al., 2015; SILVA et al., 2017).

No melhoramento genético, a andlise de geracdes ¢ um tipo de andlise
biométrica realizada por meio de estudos das médias e variancias. Nela sdo avaliados
conjuntamente, os genitores P; e P>, as geracdes Fi, F» e, as provenientes de
retrocruzamentos RCy; e RC2 (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012; SCHMILDT et
al.,2016). O estudo das varidncias fornece informagdes Uteis aos melhoristas, pois
possibilitam a estimativa de parametros genéticos.

Estimar os pardmetros genéticos e compreendé-los ¢ extremamente importante,
pois permite conhecer a estrutura genética da populacdo, e com isto, auxiliar na tomada
de decisoes assertivas na escolha de métodos mais adequados e, dos caracteres, a serem
selecionados nas distintas etapas do programas de melhoramento além de permitir a
predicdo ganhos genéticos esperados com a sele¢do (CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI,
2012; HAMAWAKI et al., 2012; SANTOS et al., 2019; TEIXEIRA et al., 2017a).

A herdabilidade e os ganhos com a selegdo estdo entre os mais importantes
parametros genéticos em programas de melhoramento (VASCONCELOS et al., 2012).
A herdabilidade permite estimar o ganho com a sele¢do antes que a mesma seja
realizada, o que possibilita escolher o método de selecdo mais eficaz para cada carater
(HAMAWAKI et al., 2012; SANTOS et al. 2019; TEIXEIRA et al., 2017a;
VISSCHER; HILL; WRAY, 2008). Enquanto, o ganho esperado com a sele¢do
possibilita predizer o sucesso do esquema de sele¢do adotado, selecionar ou descartar
populagdo e, concentrar esfor¢os na avaliagdo de caracteres de maior importancia e
potencialidade de ganho (CRUZ et al., 2017).

Apesar da relevancia deste assunto, existem poucas pesquisas sobre as
estimativas de parametros genéticos em populagdes iniciais de soja, F2. De acordo com
Santos et al. (2018) isso ocorre pela dificuldade de realizagdo das hibridacdes e da
limitada quantidade de sementes colhidas nas plantas Fi, o que o inviabiliza o estudo
nas geracdes iniciais. O estudo de parametros genéticos em geracgdes iniciais permite

descartar genotipos ndo promissores logo no inicio do processo de melhoramento e,
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com isto, reduzir tempo, trabalho e custos adicionais nas geragdes posteriores. Além de,

possibilitar conduzir maior quantidade de populacdes segregantes simultaneamente.
Diante do exposto, os objetivos deste trabalho foram conhecer os parametros

genéticos e ganhos de selegdo para caracteres de importancia agrondmica em trés

populagdes F2 de soja, a fim de realizar a sele¢cao com éxito de genotipos superiores.
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2. MATERIAL E METODOS

2.1 Localizacdo dos experimentos

Os experimentos foram realizados na area experimental do Programa de
Melhoramento Genético de Soja instalado na fazenda Capim Branco, pertencente a
Universidade Federal de Uberlandia - UFU, localizada no municipio de Uberlandia —
MG, situada na latitude 18° 53°19”S, longitude 48°20°57°W e altitude de 835 mm
(INSTITUTO BRASILEIRO DE GEOGRAFIA E ESTATISTICA — IBGE, 2020).

2.2 Genitores

Foram desenvolvidas trés populagdes segregantes distintas, sendo utilizadas duas
cultivares para realizacdo das hibridagdes artificiais em cada uma das populacdes
(TABELA 1). Para a escolha destas cultivares, considerou-se a resisténcia aos
nematoides de galhas das espécies (Meloidogyne incognita e Meloidoyne javanica) e/ou

aos nematoides de cisto (Heterodera glycines).

TABELA 1 - Genitores de soja (Glycine max) com ciclo de maturagdo em dias e resisténcia
aos nematoide de galhas e/ou nematoide de cisto.

Nematoides Maturacio
Genitores M. incognita M. javanica H. glycines (dias)
PSF2-A: BRS256rr x TMG1179:r
BRS256rr @ R R S 146 -150
TMG1179%r & @ MR @) S™ R (1e3) 128 a 132
PSF:-B: BRS 256rr x UFUS Xavante
BRS256rr @ R R S 146 -150
UFUS Xavante & @ S S S 142
PSF2-C: BRS7380rr x TMG1179rr
BRS 7380 rr @ ¥ R R R(3,4,6,9,10¢ 14) 105a110
TMG 1179z & MR S R (le3) 128 2 132

PS = populacdo segregante. *R = resistente; ** S = suscetivel; (+) MR = moderadamente
resistente. ) (EMBRAPA SOJA, 2010); @ Tropical Melhoramento Genético - TMG (TMG,
2020); ® Programa de Melhoramento Genético de Soja - PMGSoja - UFU (PMGSoja, 2020)
e @ (EMBRAPA SOJA, 2015).

A cultivar BRS256rr desenvolvida pela EMPRESA BRASILEIRA DE
PESQUISA AGROPECUARIA — EMBRAPA ¢ transgénica portadora do gene RR —

Roundup Ready que apresenta resisténcia ao herbicida glifosato. Possui flor branca, tipo
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de crescimento determinado, cor de pubescéncia cinza, cor da vagem cinza claro, cor do
hilo marrom claro. Exibe resisténcia ao cancro da haste (Diaporthe phaseolorum f. sp.
meridionalis), mosaico comum da soja e moderada resisténcia a podridao parda da haste
(Cadophora gregata). E adaptada aos estados de SC, PR ¢ SP (EMBRAPA SOJA,
2010).

A TMG1179xr foi criada pela TROPICAL MELHORAMENTO GENETICO —
TMG, também ¢ uma cultivar transgénica resistente ao herbicida glifosato, com flor
roxa, tipo de crescimento determinado, cor de pubescéncia cinza, cor do hilo marrom
claro. Possui moderada resisténcia ao nematoide das lesdes radiculares (Pratylenchus
brachyurus) e resisténcia ao cancro da haste, mancha olho-de-rd (Cercospora
sojina Hara), puastula bacteriana (Xanthomonas axonopodis pv. glycines) e ¢
recomendada para os Estados do MT, MS e GO (TMG, 2020).

A UFUS Xavante ¢ uma cultivar convencional, desenvolvida pelo Programa de
Melhoramento Genético da Soja da UFU — PMGSoja — UFU e apresenta flor roxa, tipo
de crescimento determinado, cor de pubescéncia marrom, cor do hilo marrom claro,
adaptada aos Estados da BA, MA, MG, MT, PA, PI e TO. Possui resisténcia a podridao
vermelha da raiz (Fusarium solani f. sp. glycines), mancha olho-de-ra, mildio
(Perosnospora manshuria), pustula bacteriana, cancro da haste e necrose da haste. E
moderada resisténcia a ferrugem asiatica (Phakopsora pachyrhizi) e oidio (Erysiphe
diffusa) (PMGSoja, 2020).

A cultivar BRS7380rr também foi desenvolvida pela Embrapa Soja bem como ¢
transgénica com resisténcia ao herbicida glifosato. Destaca-se pela sua precocidade
(110 dias), apresenta flor branca, tipo de crescimento indeterminado sendo adaptada aos

Estados de GO, DF, BA (oeste), MG (noroeste) e MT (EMBRAPA SOJA, 2015).
23 Semeadura dos genitores

Para formacdo do bloco de cruzamentos, as sementes (genitores) foram
semeadas, em casa de vegetacdo, nas seguintes datas: PSF»-A e PSF»>-B a partir de 07

de abril de 2016 e para a PSF>-C a partir 03 de agosto de 2017 (FIGURA 1).
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FIGURA 1 - Etapas para obtencdo das sementes F». I. Hibridacdo artificial entre os
genitores; II. Semeadura das sementes hibridas (Fi) e III. Obtencdo das sementes F».
Fonte: A autora.

Foram semeadas de forma escalonada cinco vasos de cada um dos genitores em
10 épocas distintas com uma variagdo de, trés a cinco dias, de uma semeadura para a
proxima dependendo das caracteristicas de ciclo de maturagdo dos genitores. O
escalonamento do tempo (dias) teve por objetivo conseguir o maximo de
disponibilidade e coincidéncia de flores e botdes vidveis durante todo o periodo das
hibridagdes artificiais, de ambos os genitores de cada uma das populacdes.

A semeadura foi manual em vasos plasticos de 5 dm?, preenchidos com 2/3 de
solo e 1/3 de matéria organica. Foram semeadas cinco sementes por vaso a uma
profundidade de trés centimetros. Quando as plantas atingiram o estadio vegetativo V1,
no qual as folhas unifolioladas apresentam-se completamente desenvolvidas (FEHR;
CAVINESS, 1977) realizou-se o desbaste, deixando duas plantas mais vigorosas por
vaso. Ainda, no estadio V5, no qual a planta apresenta quatro folhas trifolioladas
completamente desenvolvidas (FEHR; CAVINESS, 1977) foram removidos os
meristemas apicais das plantas para evitar o seu estiolamento e estimular as
ramificacoes.

Todos os dias a partir da data de semeadura foram realizadas duas regas
manualmente, sendo uma rega feita na parte da manha (9:30h) e a segunda a tarde
(15:30h). A adubacdo iniciou-se a partir do estddio V2 no qual a planta apresenta uma

folha trifoliolada completamente desenvolvida (FEHR; CAVINESS, 1977), sendo
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realizada uma vez por semana com a formulagdo NPK 02-18-12 e, a cada 15 dias com o
adubo fosfatado mono-amdnio-fosfato (MAP).

Para o controle do fungo Erysiphe diffusa causador do oidio aplicou-se o
fungicida e acaricida com o principio ativo enxofre, na dosagem de 300 g 100 L. E,

uma vez por semana realizou-se o desbaste das plantas daninhas.

24 Obtencao de sementes hibridas F1 e F2

Ficou estabelecido para as trés populagdes que a determinagdo dos genitores
feminino e masculino para a hibridagdo seria com base no carater cor da flor. Assim, o
genitor feminino () seria o que apresentasse alelos recessivo (wlwl) para esta
caracteristica e, consequentemente flor branca , o genitor masculino (J) o apresenta
alelos dominantes (W1 ) com flor roxa.

Este processo foi realizado devido ao seu efeito pleiotropico, no qual a cor do
hipocétilo e a cor a flor sdo influenciados pelo mesmo gene (W1/wl) (NOGUEIRA et
al., 2015), sendo utilizado como marcador morfolégico para confirmar o sucesso da
hibridacdo de forma antecipada, por meio da cor da flor e, descartar possiveis
autofecundacdes.

Para obtencdo das sementes hibridas Fi, na época do florescimento foram
realizadas diariamente hibridacdes artificiais biparentais. Para este procedimento com
auxilio de uma pinca de relojoeiro (nimero 05) as sépalas e pétalas dos botdes florais do
genitor feminino foram removidas com um leve movimento de rotacdo. Em seguida,
realizou-se a emasculagdo com a retirada completa dos estames sem danificar o pistilo
antes que ocorresse a cleistogamia. Posteriormente, coletou-se o polen do genitor
masculino, que foi retirado de uma flor aberta no dia da hibridacdo e , com isso,
apresentava polen fértil que foi aplicado sobre o estigma da flor emasculada (BOREM,
2009).

Apo6s o procedimento da hibrida¢dao foi amarrado uma etiqueta de papel cartdo
de identificacdo, no nd, abaixo da flor trabalhada. Na etiqueta foi escrito a lapis a
genealogia, quantidade de flores polinizadas no nd, a data, horario e o nome da pessoa
que o efetuou.

A quantidade de sementes hibridas F; obtidas para cada um das populagdes se

encontra na Tabela 2. A semeadura das F; foi realizada manualmente em wvasos
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plasticos, conforme a semeadura dos genitores (FIGURA 1). A identificacdo das
sementes hibridas foi realizada por meio da presenca de pigmentagdo antocidnica no
hipocétilo das plantulas e durante a segregacao da geracao F».As plantulas identificadas
como provenientes de autofecundagao foram eliminadas.

TABELA 2 - Quantidades de sementes hibridas (Fi) obtidas de trés populagdes
segregantes.

Populacées segregantes Quantidade de sementes Fi
A - BRS256rr x TMG1179rr 34
B - BRS256rr x UFUS Xavante 89
C - BRS7380rr x TMG1179rr 25

Fonte: A autora.

As vagens contendo sementes F» foram manualmente colhidas, debulhadas,
identificadas e armazenadas individualmente em sacos de papel pardo dentro da camara

fria, considerando as plantas Fj.

2.5 Semeaduras das populacées Fze genitores

A PSF»>-A foi semeada em casa de vegetacao, no dia 03 de fevereiro de 2018, em
vasos plasticos de 5 dm?®, preenchidos com 2/3 de solo e 1/3 de matéria organica

(FIGURA 2).
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FIGURA 2 - III. Obteng¢ao das sementes F»; V. Semeadura da sementes F», sendo para
a PSF>-A em casa de vegetagdo e em campo para as PSF»-B e PSF»-C. Fonte: A autora.

Previamente as sementes foram inoculadas com inoculante liquido contendo
Bradyrhizobium japonicum (CEPASEMIA 5079) e Bradyrhizobium elkanii (CEPA
SEMIA 5019). Foram semeadas 149 sementes F» com duas sementes por vaso a uma

profundidade de aproximadamente trés centimetros. A cada 10 vasos de plantas F»,
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foram colocados trés vasos do genitor feminino - BRS256rr € trés do genitor masculino
- TMG1179gg, totalizando 30 vasos de cada um dos genitores.

A partir do estadio V2 foram realizadas adubacgdes uma vez por semana com
NPK na formulagdo 02-18-12 ¢ a cada 15 dias com o adubo fosfatado mono-amonio-
fosfato (MAP). Todos os dias a partir da data de semeadura foram realizadas duas regas
manual, uma na parte da manha e a outra na parte da tarde. A partir do estadio R1, no
qual a planta apresenta uma flor aberta em qualquer nds da haste principal (FEHR;
CAVINESS, 1977), foram realizadas trés regas, sendo uma rega feita na parte da manha
(9:30h) e duas na parte da tarde (13:00h e as 16:30h).

A temperatura foi anotada diariamente e capturada pelo termometro de maxima
e minima, no fixado na parte central do interior da casa de vegetacdo. A temperatura

maxima e minima durante os meses de conducdo do experimento estdo registrada na

FIGURA 3.
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FIGURA 3 - Temperatura minima e maxima entre 03/02/2018 a 18/05/2018 da PSF>-A
durante conducao do experimento em casa de vegetagdo do Programa de Melhoramento

Genético da Soja — UFU, em Uberlandia — MG.Fonte: A autora.

As medidas fitossanitarias foram realizadas com aplicacdes de produtos
quimicos comerciais por meio de pulverizador costal manual com 5L de calda. Para o
controle do fungo Erysiphe diffusa causador do oidio, aplicou-se fungicida com o
principio ativo Enxofre, na dosagem de 2,5 kg hal. E para mosca branca (Bemisia

tabaci) aplicou-se inseticida com o ingrediente ativo Tiametoxam e Lambda-Cialotrina,
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na dosa de 200 mL ha'!. Uma vez por semana realizou-se o desbaste das plantas
daninhas.

Para as PSF>-B e PSF»-C a semeadura ocorreu em campo sobre solo Latossolo
Vermelho Escuro distrofico (FIGURA 2). O solo foi previamente preparado de maneira
convencional com uma aracdo profunda e duas gradagens. A adubagdo foi efetuada
diretamente nos sulcos de plantio com seis a oito centimetros de profundidade,
empregando-se 400 kg ha™! da formula NPK 02-18-12.

As sementes foram previamente tratadas com fungicida com os ingredientes
ativos Carbendazim e Thiram. A inoculagdo foi realizada no sulco de semeadura com
pulverizador manual costal de 20L, com inoculante liquido na dose de 300 mL ha’
contendo as bactérias Bradyrhizobium japonicum (CEPASEMIA 5079) e
Bradyrhizobium elkanii (CEPA SEMIA 5019).

Cada populagdo foi semeada em covas espacadas a 0,3 m entre plantas e 0,5 m
entrelinhas. Para a PSF»-B a semeadura ocorreu em 03 de setembro de 2018, sendo
composta por 196 sementes F» ¢ 25 sementes de cada um dos genitores, BRS256rr (9)
e UFUS Xavante (). Ja a PSF,-C foi semeada em 19 de fevereiro de 2019 com 393
sementes de F» e 40 sementes de cada um dos genitores, BRS7380rr ($) € TMG1179rr
().

Logo ap6s a semeadura com o auxilio de um pulverizador costal manual de 20 L
foi aplicado herbicida seletivo de pré-emergéncia composto por S-Metolacloro visando
o controle de plantas daninhas, na dosagem de 0,2 L ha™!. E 20 dias apds semeadura
aplicou-se herbicida seletivo pos-emergente com ingrediente ativo Haloxifope-P-
Metilico para controle de plantas daninhas de folhas estreitas. Posteriormente, foram
realizadas duas capinas manuais até o final do ciclo da cultura, para cada uma das duas
populacdes segregantes.

Para prevengado da ferrugem asiatica (Phakopsara pachrhizi) foi aplicado a cada
15 dias de forma intercalada fungicidas com ingrediente ativo Mancozebe, na dosagem
de 1,5 kg ha'! e composto por Trifloxistrobina e Protioconazol com dose de 0,4 L ha™.
A partir do estadio reprodutivo R1 (inicio do florescimento) e R2 (florescimento pleno)
(FEHR; CAVINESS, 1977) com o surgimento de vaquinha (Diabrotica speciosa) e do
percevejo marrom (Euschistos heros) foram aplicados inseticidas com o ingrediente
ativo Acefato, na dosagem de 750 g hale o com ingrediente ativo Tiametoxam e

Lambda-Cialotrina, na dose de 200 mL ha™.
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Quando as plantas atingiram o estadio V4(FEHR; CAVINESS, 1977)realizou-se
adubagdo foliar com os micronutrientes Cobalto (Co) e Molibdénio (Mo), na dosagem
150 mL ha,no dia 05 de outubro de 2018 para a PSF2-B e em 21 de margo de 2019
para a PSF>-C. E adubacdo de cobertura com cloreto de potassio (KCl) a lan¢o na dose
de 100 kg ha'!, em 27 de novembro de 2018 na PSF2-B e em 08 de abril de 2019 na
PSF>-C.

A irrigacdo ocorreu por sistema de aspersdo a cada trés dias com 25 milimetros
(mm) de agua durante 1 hora. Para a PSF>-B a irrigagdo ocorreu ao longo de dois meses
do ciclo da cultura, sendo que com o inicio das chuvas a irrigacdo foi cessada. Para a
PSF>-C a irrigagdo foi empregada durante todo o ciclo da soja. Nas FIGURAS 4 e 5
encontram-se os dados de precipitagdo pluvial e temperatura média do ar durante a

realizacdo dos experimentos, das PSF2-B e PSF»-C, respectivamente.
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FIGURA 4 - Temperatura média do ar (°C) e precipitacdo pluvial (mm) de setembro a
dezembro de 2018, durante condugdo em campo da PSF»-B, na Fazenda Capim Branco
— UFU, em Uberlandia — MG. Fonte: Laboratorio de Climatologia e Meteorologia
Ambiental — CLIMA da UFU.
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FIGURA 5 - Temperatura média do ar (°C) e precipitagdo pluvial (mm) de fevereiro a
maio de 2019, durante conducdo em campo da PSF>-C, na Fazenda Capim Branco —
UFU, em Uberlandia — MG. Fonte: Laboratério de Climatologia e Meteorologia
Ambiental — CLIMA da UFU. Fonte: A autora.

2.6  Avaliacdes fenotipicas das populacdes segregantes

As plantas foram identificadas e avaliadas individualmente para os seguintes

caracteres agrondmicos:

° Numero de dias para florescimento (NDF): periodo de dias decorridos entre o
estadio VE (emergéncia) no qual os cotilédones estdo acima da superficie do solo até o

aparecimento da primeira flor na haste principal (estadio R1);

° Numero de dias para maturidade (NDM): periodo de dias decorridos entre o
estadio VE (emergéncia) até¢ a maturidade quando 95% de vagens da soja atinge a cor

de vagem madura (estadio RS);

° Altura da Planta no Florescimento (APF): altura medida em centimetros (cm),
com auxilio de régua, a partir da superficie do solo na haste principal até a extremidade

da haste principal (meristema apical) quando as plantas atingirem o florescimento

(estadio R1);

° Altura da Planta na Maturidade (APM): altura medida em centimetros (cm), com

auxilio de régua a partir da superficie do solo na haste principal até a extremidade do
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meristema apical, na maturidade (estadio R8);

° Altura de inser¢ao da primeira vagem (AIV): altura medida em centimetros

(cm), com auxilio de régua, do solo até a inser¢ao da primeira vagem na haste principal;

° Numero de Nos no Florescimento (NNF): obtida pela contagem de todos os nds

na haste principal a partir do né cotiledonar no florescimento (R1);

° Numero de Nos na Maturidade (NNM): obtida pela contagem de todos os nos

na haste principal a partir do n6 cotiledonar na maturidade (R8);

° Numero de No6s Produtivos (NNP): obtida pela contagem de todos os nds na

haste principal que apresentavam a presenga de vagens (R8);

° Numero de Nos Ramificados (NNR): obtida pela contagem de todos os nos que

apresentavam ramificacdes da haste principal (R8);

° Numero de vagens (NVT): posterior a colheita, foram contadas todas as vagens

produzidas pela planta;

. Numero de Sementes por Vagens (NSV): razdo entre o nimero total sementes e

o numero total de vagens;

° Produgdo de graos por planta (PG): massa dos graos em gramas (g), produzido
por cada planta.
Para definicao dos estadios vegetativos e reprodutivos das plantas, foi utilizada a

escala de Fehr e Caviness (1977).

2.7 Analises estatisticas

Com base nos dados fenotipicos avaliados dos genitores e dos individuos das F»
das populagdes PSF>-A, PSF2-B e PSF»-C realizaram-se as estimativas dos seguintes

parametros, pelas formulas abaixo:
- Variancia genotipica em F»:
A2 _ R 2
Gg (F2) = OF(F2) — OE(F2)
Em que:

A2 ‘A . ot ~
O (r2)- variancia genética da populagao Fo;
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cs]zg(pz): variancia fenotipica da populacao F»;

0]25(F2): variancia ambiental da populacdo F».

- Variancia ambiental em F»:

8eze(FZ) = % [G%Pl) + G%PZ)]
Em que:
aﬁ(m): variancia ambiental;
Gfpl): variancia fenotipica do genitor 1;

A2 ‘A . ;. .
G(p2): variancia fenotipica do genitor 2.

- Herdabilidade no sentido amplo:

A2
(&)
ha = 224 100

OF(F2)

Em que:
hZ: herdabilidade no sentido amplo;
85(1:2): variancia genética da populacao F»;

8,2:(,:2): variancia fenotipica da populagdo F».

- Predigao de ganhos por selecao:

AG = DSH? e AGY% = 55

AG: ganho de selecdo;
DS: diferencial de selecdo, dado pela formulaDS = X, — X, ;

Xs: média dos selecionados;
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X,: média observada da populacao F;

h?: herdabilidade.

- Numero de genes envolvidos na expressao do carater:

R? — (1 4 0,5K?)

A2
8GG

’rl:

Em que:
n: nimero de genes;
R: amplitude entre as médias dos progenitores ou R = P; + Py;

A2 [N . yo.
6¢: variancia genética.

Para as trés populacdes analisadas, o ganho de sele¢do, foi estimado com a
intensidade de selecao de 25% dos individuos F> para cada carater. O sentido de sele¢ao
foi inferior para os caracteres NDF ¢ NDM e superior para os demais caracteres.

Todas as andlises estatistico-genéticas foram realizadas utilizando-se o Programa

Computacional em Genética e Estatistica - GENES (CRUZ, 2016).
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

As médias e variancias fenotipicas da analise das geragdes Pi, P> e F» das trés

populagdes segregantes de soja estdo apresentadas na Tabela 3.

TABELA 3 - Médias e variancias fenotipicas de 11 caracteres agrondmicos obtidos nas
geragoes P1, P> e F» de trés populagdes segregantes de soja, Uberlandia — MG.

PSF2 — A:BRS256rr x TMG1179rR

Geragdes "U\DF NDM_APF_APM AIV NNM _NNP NNR NVT NSV PG

38,5 96.5 51.1 654 145 147 123 64 595 25 173

of 09 118 315 191 125 16 13 1.6 2271 00 6.6

P, 36.8 969 448 56.6 122 151 120 56 679 2.6 151
5f2 03 60 245 141 23 1.1 26 1.7 2997 00 4.0

F X 380 956 478 593 133 150 119 58 555 26 150

5f2 35 98 406 724 214 19 40 4.1 3758 0.0 150

P1

PSF2 — B: BRS256rr x UFUS Xavante

Geragdes 'NDF NDM_APF_APM AIV NNM NNP NNR NVT NSV PG

X 414 1214 361 448 119 136 120 6.8 1806 1.8 659

P
6/ 16 119 178 285 100 1.0 43 1.0 7053 0.1 103.1
b X 359 1348 31.1 396 106 134 119 59 2463 14 650
2
6 1.1 158 178 112 25 28 34 16 7399 0.1 60.8
. X 410 1257 343 417 83 132 116 65 1694 23 572
2
67 169 578 553 464 80 33 45 22 33196 1.7 4375
Gerach PSF2— C: BRS7380rr x TMG1179xr
€racoes "NDF NDM APF APM AIV NNM NNP NNR NVT NSV PG
b X 337 906 205 330 62 105 90 36 329 22 125
1
67 165 41 237 411 23 29 26 15 476 00 93
b X 385 958 212 288 54 105 87 41 332 22 118
2

5f2 170 62 156 265 15 27 26 19 528 16 52

F X 336 84 196 291 50 109 94 28 343 23 115
2

5f2 32.1 428 295 766 69 65 6.1 29 1978 0.0 179

X:média; 6fzzvariéncia fenotipica; NDF e NDM: nimero de dias para o florescimento e
para maturidade (dias), respectivamente; APF e APM: altura de plantas no florescimento
e na maturidade (cm), respectivamente; AIV: altura de inser¢do da primeira vagem (cm);
NNM, NNP e NNR: nimero de noés na maturidade, produtivos e ramificados,
respectivamente; NTV: niimero total de vagens; NSV: nimero de sementes por vagem;
PG: produgao de graos por planta (g). Fonte: A autora.
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As andlises de geracdo envolvendo os genitores P e P e a geracdo F> permitem
o estudo das médias e variancias (SCHMILDT et al., 2016). De acordo com Ramalho et
al. (2012) o estudo das médias e variancias possibilita inferir se as estimativas sao
proporcionadas por causas genéticas ou outros fatores. Com isto, ¢ possivel obter
estimativas de parametros genéticos uteis para a avaliagdo da potencialidade de
populagdes para fins de melhoramento, bem como estabelecer estratégias eficazes de
selecao.

Para o carater nimero de dias para o florescimento (NDF) observou-se fase
vegetativa curta para, ambos parentais e geracdo F», nas trés populagdes estudadas com
variagdo de 33,6 dias na F» da PSF»-C a 41,4 dias no P; (BRS256rr) da PSF>-B
(TABELA 3). Shigihara et al. (2018) em estudo no municipio de Uberlandia- MG para
determinarem a heranca de caracteres relacionadas a precocidade e caracteres
agrondmicos em populagdo segregante F» de soja encontraram média de NDF acima das
obtidas nesta pesquisa, com 50,89 dias para este carater. Resultado acima dos obtidos
neste trabalho também foram alcangados por Santos et al. (2017) que ao estimarem
parametros genéticos em populacdo F2:3 de soja obtiveram média de 45,92 dias para o
florescimento.

Diversos estudos demonstram que os caracteres numero de dias para
florescimento e maturidade apresentam correlagdo significativa e de alta magnitude
(MACHADO et al., 2017; NOGUEIRA et al., 2012; RODRIGUES et al., 2015; SOUSA
et al., 2015). Ao analisar o cardter numero de dias para maturidade (NDM) pode-se
inferir que em todas as geragdes com destaque para a PSF»>-A (95,67 dias) e na PSF>-C
(89,42 dias), ambas na F», a fase vegetativa curta estava de acordo com o ciclo total
mais curto (TABELA 3).

O ciclo da cultivar consiste no periodo de dias entre a emergéncia (cotilédones
estdo acima da superficie do solo) e a maturidade plena (95% das vagens maduras)
(SEDIYAMA; SILVA; BOREM, 2015). No Estado de Minas Gerais o grupo de
maturagdo relativo, os quais representam a duragdo do ciclo de desenvolvimento da
soja, classifica-as em: semiprecoce (101 a 110 dias); médio (111 a 125 dias); semitardio
(126 a 145 dias) e tardio (acima de 145 dias) (EMBRAPA SOJA, 2013).

Na PSF2-A o P; (BRS256rr) apresenta ciclo de maturagao de 146 a 150 dias
(EMBRAPA SOIJA, 2010) e o P> (TMG1179gr) ciclo de 128 a 132 dias (TMG, 2020),
sendo classificados como semitardio e tardio, respectivamente. Entretanto, na Tabela 3

observou-se que para o carater NDM, ambos os genitores tiveram ciclos menores de
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100 dias com 96,48 dias para o P1 (BRS256rRr) € 96,96 dias para o P> (TMG1179gR).
Para a geracdo F> a média do NDM foi de 95,67 dias.

Na PSF»>-B o P> (UFUS Xavante) apresenta ciclo de maturagdo de 142 dias
(PMGSoja, 2020), sendo classificado para o Estado de Minas Gerais como semitardio.
Para o presente trabalho o NDM do mesmo foi menor com 134,8 dias, entretanto, a
cultivar permaneceu classificada como semitardio (TABELA 3). De modo similar o P4
(BRS256rRr), também apresentou redugdo do ciclo de maturagdo com 121,4 dias. J& os
individuos F» alcangaram ciclo de maturagao médio de 125,8 dias.

A PSF>-C o P; (BRS7380rr) apresenta ciclo de 105 a 110 dias (EMBRAPA
SOJA, 2015), sendo classificado como semiprecoce. Entretanto, neste experimento
observou-se ciclo menor com média de 90,65 dias. Do mesmo modo, o P>
(TMG1179gR) e o F; obtiveram ciclo de maturagdo menor que 100 dias com 95,8 e 89,4
dias, respectivamente.

A semeadura fora da época preferencial da soja no Estado de Minas Gerais, que
de acordo com o Ministério da Agricultura, Pecuaria e Abastecimento — MAPA, (2019)
tem inicio na segunda quinzena de outubro a 10 de dezembro, explica a redug¢do do
ciclo de maturagdo das trés populagdes. De acordo com Silva; Sediyama; Soares (2016)
a semeadura fora da safra da soja expde a cultura a fotoperiodos mais curtos, baixa
temperatura e baixa radiacdo levando a florescimento e maturacdo precoce.

Os resultados encontrados neste estudo estdo de acordo com o exposto por
Barcellos et al. (2018), em que a antecipacdo ou retardamento na época de semeadura,
alongam ou reduzem respectivamente, a duracao do ciclo de desenvolvimento da planta
independente do grupo de maturidade e da cultivar semeada.Teixeira et al. (2017a) ao
realizarem semeadura em fevereiro no municipio de Uberlandia — MG também
observaram floragdo e maturacdo precoce para parentais e genotipos F2 de soja.

O fato dos genitores BRS256rr, BRS7380rr € TMG1179rr ndo serem cultivares
recomendadas para a regido do Triangulo Mineiro e, portanto estarem em
latitude/fotoperiodo diferente a sua regido de recomendagdo, também justifica a redugao
do ciclo total da soja. Sabe-se que uma mesma cultivar pode alongar ou reduzir o ciclo,
dependendo da combinagdo nas alteragdes de temperatura e fotoperiodo entre regioes
(BERGAMASCHI, 2017).

De acordo com a Embrapa Soja (2018) a soja ¢ sensivel ao fotoperiodo e a

adaptabilidade de cada cultivar ¢ alterada com a latitude, ou seja, a medida que o seu
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cultivo se desloca em direcdo ao sul ou ao norte. Portanto, cada cultivar tem uma faixa
limitada de adaptagdo em funcao do seu grupo de maturidade.

Os ciclos menores de 100 dias na PSF»-A, ainda, pode ser explicado pelo fato do
experimento ter sido realizado em casa de vegetacdo com temperaturas altas. A
condicdo Otima de temperatura para o crescimento e desenvolvimento de soja se
encontra entre 20°C e 30°C (EMBRAPA SOIJA, 2013). Entretanto, de acordo com a
Figura 3 ¢ possivel observar que, a temperatura da casa de vegetacao foi acima da
considerada ideal para a cultura da soja. Sabe-se que a disponibilidade térmica tem
influéncia direta no ciclo de maturidade das plantas, sendo que as temperaturas elevadas
aceleram o metabolismo vegetal e consequentemente a maturagdo, enquanto as baixas o
reduzem e prolongam o ciclo das plantas (BERGAMASCHI, 2017; EMBRAPA SOJA,
2013). Ao conduzirem populagdo segregante F, e parentais em casa de vegetacdo
Teixeira et al. (2017a) também observaram redugdo do ciclo vegetativo e total em
consequéncia de temperaturas acima das consideradas adequadas para a cultura.

A altura de planta na floragdo e maturidade ¢ um carater de grande relevancia,
pois influencia o acamamento da planta. Para este trabalho a altura da planta no
florescimento variou de 19,6 cm na F, da PSF>-C a 51,13 ¢cm no P; (BRS256rr) da
PSF2-A (TABELA 3). Em pesquisa com populacdes F» de soja no municipio de
Piracicaba - SP Lopes et al. (2002) encontraram variagdo de 50,69 cm a 56,54 cm para
altura da planta no florescimento.

Segundo Sediyama; Silva; Borém (2015) na soja a altura na maturidade
satisfatoria para favorecer a colheita mecanizada evitar o acamamento varia entre 50 a
110 cm. O P; (BRS256rRr), P2 (TMG1179rr) € 0 F2, da PSF»>-A, atingiram altura
apropriada para o respectivo carater com 65,4; 56,6 e 59,3 cm para respectivamente. J&
para a PSF2-B e PSF2-C a média de APM foi abaixo dos considerados ideais (TABELA
3). Santos et al. (2019) em pesquisa com caracteres agrondmicos em genotipos F»
encontraram valores acima para APM quando comparado ao presente estudo com média
de 67,46 cm de altura.

A inser¢do da primeira vagem determina a regulagem da altura da barra de corte
da colheitadeira, esse processo visa obter a maxima eficiéncia para evitar prejuizos
danos e perdas de graos durante a colheita. Assim, a altura minima da vagem deve ser
entre 10 a 15 cm (SEDIYAMA; SILVA; BOREM, 2015). Para a PSF»-A e PSF»2-B os
valores foram aproximados entre os P, P> e F2 e de acordo com o estimado como ideal.

Com excecdo da F> da PSF»>-B que obteve AIV de 8,3 cm. Do mesmo modo, para a
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PSF,-C todas as geracdes apresentaram média abaixo do limite ideal para a cultura da
soja (TABELA 3).

Em estudo realizado com trés populacdes segregantes F» de soja Kang et al.
(2017) observaram oscilagdo de 7,0 cm a 19,0 cm para altura de inser¢do da primeira
vagem, sendo dentro dos valores alcangados neste trabalho.

O numero de nés ¢ um cardter importante no melhoramento de soja, pois ha
predominancia de correlagdes positivas com o rendimento de graos (NOGUEIRA et al.,
2012; LEITE et al. 2016). Segundo Sediyama (2016) uma planta de soja com elevado
potencial produtivo deve apresentar em média de 17 a 18 nos na haste principal. Para
este trabalho o numero de noés na maturidade (NNM) oscilou de 10,5 no P
(BRS7380rr) da PSF>-C a 15,1 ndés no P, da PSF>-A. Teixeira et al. (2017a) ao
analisarem caracteres agronomicos em parentais, F e F2 em soja encontraram médias de
numero de nds de 13,00; 14,46; 14,74 e 15,50 nos respectivamente para P2, F2, Fi e Py.

Quanto ao nimero de nés produtivos (NNP) observou-se varia¢ao de 12,3 no Py
(BRS256grr) da PSF>-A a 8,7 ndés no P> (TMG1179:r) da PSF,-C. Para ambos
caracteres a média dos individuos F> da PSF>-C superou os parentais (TABELA 3),
indicando o potencial para sele¢dao de individuos com maior NNM e NNP.

O maior nimero de ramificagdes proporciona um maior surgimento de gemas
que, consequentemente originara nos produtivos (TORRES et al., 2015). Neste trabalho,
as maiores médias de nimero de nés ramificadas (NNR) foram observadas na PSF»-B
com 6,8; 5,9 e 6,5 nds para P (BRS256rr), P> (UFUS Xavante) e F2 respectivamente.
Para as demais populacdes observaram-se médias com oscilagdao de 6,44 no P da PSF»-
A a 2,83 ramificacdes na F» da PSF>-C (TABELA 3).

Uma amplitude similar ao presente estudo foi obtido por Torres et al. (2015) ao
avaliarem o desempenho agrondmico de cultivares de soja no Cerrado brasileiro com
médias para NNR de 3,25 a 6,77. Em contrapartida Smiderle et al. (2019) ao
determinarem correlagdes em componentes de produgdo da soja encontraram valores
inferiores ao presente estudo com niimero de ramificagdes de 1,83 a 3,45.

Os componentes de produgdo envolvem o nimero de vagens por planta (NVT) e
numero de sementes por vagens (NSV). As médias para esses caracteres e para
producao de graos por planta (PG) estao apresentadas na Tabela 3.

Segundo Matsuo; Ferreira; Sediyama (2015) apesar de um potencial maximo de
400 vagens por planta de soja, as cultivares semeadas no Brasil apresentam um maximo

de 80 vagens/planta. Para a PSF»>-B as médias foram acima das cultivares brasileiras
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com 180,6; 246,3 ¢ 169,4 vagens para (BRS256rr), P> (UFUS Xavante) e Fa,
respectivamente. Ja para as demais populacdes as médias variaram de 67,9 vagens para
o P> (UFUS Xavante) da PSF>-A a 32,9 no P1 (BRS7380rr) da PSF>-C. Santos et al.
(2018) avaliaram caracteres agrondmicos em populagdes F> de soja e observaram média
de 59,56 vagens por planta.

Assim como o numero total de vagens, ¢ importante conhecer como se comporta
0 genotipo em relagdo ao nimero de sementes por vagem. A populagdo que apresentou
as maiores médias para este carater foi a PSF»-A com 2,5; 2,6 ¢ 2,6 sementes para as
geracdes P1 (BRS256grr), P2 (TMG1179rR) e Fa2, respectivamente. A PSF»>-C obteve o
segundo maior NSV seguida da PSF>-A. Para o carater NVT a F» da PSF»-C ultrapassou
a média dos parentais e, para o NSV a F> da PSF;-B e PSF>-C também se destacaram
comparada aos genitores, evidenciando potencial de selecdo de individuos com maior
NVT e NSV (TABELA 3). Do mesmo modo, Friedrichs; Burton; Brownie (2016) em
estudo com populagdes segregantes de soja obtiveram médias superiores dos individuos
F> comparados aos parentais para o carater NVT.

A escolha de gendtipos com elevada producdo de graos esta entre os principais
objetivos do melhoramento genético da soja, o que torna este cardter um dos mais
importantes no processo de selecdo de gendtipos para o avango de geragdes e posterior
lancamento como cultivares. Para este carater as médias mais elevadas foram
observadas na PSF>-B com 65,9; 65,0 e 57,2 gramas para o P; (BRS256grRr), P> (UFUS
Xavante) e F», respectivamente. Para a PSF>-A e PSF»>-C as médias tiverem menor
amplitude de variagdo e foram menores comparadas a PSF»>-B (TABELA 3). Ao
estudaram geracao F» de soja Santos et al. (2018) e Shigihara et al. (2018) obtiveram
média de produgdo de graos por planta, inferior a este estudo, com 13,69 gramas e 13,18
gramas, respectivamente.

A avaliagdo das variancias dos caracteres em uma populagdo ¢ realizada de
maneira fracionada em componentes da variancia, sendo elas a variancia fenotipica, a
variancia genotipica e a variancia ambiental (FALCONER; MACKAY, 1996).

De acordo com Cruz; Regazzi; Carneiro (2012) a obtencdo dos componentes de
variancia permite estimar a variancia genotipica a partir dos dados fenotipicos
observados e, a partir dessa informagdo, o melhorista pode gerar informagdes Uteis na
predi¢do de ganhos e para alteragdes na estrutura genética das populagdes em relagao

aos caracteres de interesse.
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As estimativas de componentes de variancia, herdabilidade no sentido amplo e
nimero de genes envolvidos para cada carater avaliado estdo apresentados na Tabela 4.

A variancia fenotipica (6f2); genotipica (692) e ambiental (62) tiveram ampla
variacdo nas trés populagdes estudadas, sendo o carater nimero de sementes por vagem
(NSV) o que exibiu as maiores variancias nas trés populagdes (TABELA 4).

Na PSF>-A a variancia fenotipica ficou entre 0,03 e 375,82 para os caracteres
numero de sementes por vagem e numero de vagens totais, respectivamente. Enquanto a
variancia genética teve uma variacao de 0,01 a 112,41 para os mesmos caracteres. Para
as PSF»-B e PSF»-C a menor 6f2 ocorreu, no mesmo carater, nimero de sementes por
vagem com 1,74 e 0,03, respectivamente. Em contrapartida, a&j menor foi para numero
de nods produtivos (0,78) na PSF2-B e para o numero de sementes por vagem (0,02) na
PSF,-C (TABELA 4).

De acordo com a Tabela 4 foi possivel concluir que as causas da variancia
fenotipica foram explicadas pela varidncia genética dada seu elevado valor comparado
ao valor da variancia ambiental para os caracteres: NDF, APM, AIV, NNP, NNR ¢ PG
na PSF»-A; para os caracteres NDF, NDM, APF, APM, NV, NSV e PG na PSF»-B ¢
para os caracteres NDM, APM, AIV, NNM, NNP, NVT, NSV e PG na PSF,-C. Estes
resultados demonstram que como a maior parte da variacdo observada, para estes
caracteres, foi de natureza genética, a selecdo a partir destes caracteres promove o
desenvolvimento de genotipos superiores.

Em estudo com geracdo F» provenientes de cultivares destinadas a alimentagao
animal Santos et al. (2018) encontraram variancia genética superior a variancia
ambiental para as caracteristicas NDM (6= 221,42; 62=9,33); APM (6= 83,65; &2=
5,92); AIV (62= 1,19; 62= 0,54); NVT (2= 269,19; 65= 53,53) e PG(62= 11,17; 6=

2,51), concordando com os resultados alcangados neste estudo.
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TABELA 4 - Estimativas dos componentes de varidncia e pardmetros genéticos de 11
caracteres agronomicos obtidos de P1, P> e F2 de trés populacdes segregantes de soja.

PSF2-A: BRS256rrR x TMG1179rR

Parametros
NDF NDM APF APM AIV NNM NNP NNR NVT NSV PG
@2 292 091 12.64 55.76 13.95 0.63 2.08 246 11241 0.01 9.81
5f2 357 985 40.64 72.36 21.37 199 406 4.13 37582 0.03 15.07
&ez 0.64 894 28.00 16.60 742 135 198 1.67 26341 0.01 5.26
h(zl (%) 81.85 9.26 31.11 77.05 65.27 31.86 51.31 59.62 2991 4547 65.07
Ui 427 2682 2046 11.36 433 2381 11.74 6.13 13.94 1240 5.09
A PSF2-B: BRS256rr x UFUS Xavante
Parametros
NDF NDM APF APM AIV NNM NNP NNR NVT NSV PG
@2 15.52 43.89 37.44 2658 1.74 142 0.78 090 2597.52 1.59 385.56
5f2 16.90 57.80 55.31 4643 8.06 3.33 459 224 3318.68 1.74 467.53
662 1.38 1391 17.87 19.84 631 191 380 134 722.15 0.14 &1.97
hczl (%) 91.81 7593 67.68 57.25 21.67 42.70 17.19 40.28 7823 91.43 82.46
n 824 6.29 2244 7.15 1442 10.61 22.78 11.17 4.65 3.52 4.21
n PSF2-C: BRS7380rr x TMG1179RrRr
Parametros
NDF NDM APF APM AIV NNM NNP NNR NVT NSV PG
5g2 1534 3770 9.77 4286 498 364 346 1.07 147.60 0.02 10.73
5f2 32.11 42.87 2949 76.65 692 648 6.13 286 197.89 0.03 17.96
662 16.76 5.17 19.71 33.79 194 284 2.67 1.78 5028 0.02 7.23
hczl (%) 4778 87.93 33.15 5591 7195 56.15 56.48 37.70 74.58 72.58 29.73
n 1649 7.63 16.57 7.88 3894 6.72 11.67 56.02 7.64 1323 9.79

~2. ‘A . ro: A 2 .
Og4 . variancia genotlplca,of .

A . ;. A2 A . . g
variancia fenotipica; 67: varidncia ambiental. h2: herdabilidade no

sentido amplo; 7: nimero de genes. NDF e NDM: numero de dias para o florescimento e para
maturidade (dias), respectivamente; APF e APM: altura de plantas no florescimento (cm) e na
maturidade (cm), respectivamente; AIV: altura de inser¢do da primeira vagem (cm); NNM,
NNP e NNR: nimero de nés na maturidade, produtivos e ramificados, respectivamente; NTV:
nimero total de vagens; NSV: nimero de sementes por vagem e PG: produgdo de graos (g).
Fonte: A autora.

A herdabilidade (h2 ) € definida como a proporcao da variabilidade existente na

populagdo segregante de natureza genética (RAMALHO et al.,, 2012). Estimar a

herdabilidade ¢ de suma relevancia para a condugdo eficiente do programa de

melhoramento genético. Isso porque, este pardmetro permite predizer o ganho com

selecdo antes da sua realizacdao contribuindo para definir a melhor estratégia de selegao

(HAMAWAKI et al., 2012;SANTOS et al. 2019; TEIXEIRA et al., 2017a).

A

estimativa de herdabilidade pode varia de 0 a 100% e € considerada alta quando assume

valores acima de 70% (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012; RAMALHO et al.,

2012).
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Considerando a herdabilidade no sentido amplo a mesma foi superior a 70%
para os caracteres: NDF (81,85%) ¢ APM (77,05%) na PSF»-A; para os caracteres NDF
(91,81%); NDM (75,93%); NVT (78,23%); NSV (91,43%) e PG (82,46%) na PSF>-B e
para os caracteres NDM (87,93%); AIV (71,95%); NVT (74,58%) e NSV (72,58%) na
PSF,-C (TABELA 4). Estes resultados indicam probabilidade de sucesso na selegdo de
gendtipos com superioridade em geragdes iniciais nas trés populagdes estudadas.

As menores herdabilidades foram obtidas para os caracteres: APF, NNM, NVT e
NSV na PSF>-A; para AIV, NNM, NNP e NNR na PSF>-B ¢ para os caracteres NDF,
APF, NNR e PG na PSF»-C. Herdabilidades baixas evidenciam maior influéncia do
ambiente e que, consequentemente, a selegdo pode ser ineficiente nas geragdes iniciais
para estas variaveis. Apesar disso, herdabilidades médias acima de 50% foram
encontradas na PSF>-A para os caracteres: AIV, NNP e NNR; para os caracteres APF e
APM na PSF»-B e na PSF,-C para os caracteres APM, NNM e NNP (TABELA 4).

A herdabilidade para o cariter PG na PSF>-B foi elevada com 82,46%.
Entretanto, para nas PSF>-A e PSF>-C as herdabilidades para esta variavel foram
menores que 70% com 65,07% e 29,73%, respectivamente (TABELA 4). Santos et al.
(2019) ao avaliarem parametros genéticos agrondmicos em geracdo F» no campo em
Brasilia — DF encontraram herdabilidade ampla de 57 % para producdo de graos por
planta.

As herdabilidades encontradas nos experimentos em campo (PSF2-B e PSF>-C)
foram superiores, em magnitude (acima de 70%) e quantidade de caracteres que as
apresentaram, quando, comparadas as herdabilidades obtidas na PSF>-A, conduzida em
casa de vegetacdo. Estes resultados podem ser explicados, devido as diferencas do tipo
de ambiente de conducdo do experimento, do numero de individuos avaliados, da época
de semeadura e dos parentais distintos das populagdes.

Sabe-se que a herdabilidade ¢ um parametro especifico, segundo Borém;
Miranda (2017) seu valor vai depender do tipo de caracteristica agrondmica e de fatores
como a diversidade na populagdo, o nivel de endogamia, o tamanho da amostra
avaliada, o niimero e tipo de ambientes, a unidade experimental e da precisdo na
conducao do experimento.

Oliveira; Viana; Cruz; Sediyama (2000) avaliaram a herdabilidade no sentido
amplo de populagdes F2 em dois experimentos, um em campo com 550 F» e, outro em
casa de vegetacdo com 389 individuos F» e, também, encontraram discrepancias de

valores de herdabilidades entre os experimentos. Para o experimento em casa de
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vegetacdo as herdabilidades foram de 78% (NDF), sendo esta menor que a
herdabilidade obtida para a PSF»>-A (81,85%) e PSF2-B (91,81%) e maior que a da
PSF>-C (47,78%); de 88% (APF), com superioridade as encontradas para as trés
populacdes (PSF2-A=31,11%; PSF>-B=67,38%; PSF>-C=33,15%); de 57% (NVT) com
valor superior ao encontrado na PSF>-A (29,91%) e inferior para as PSF>-B (78,23%) e
PSF>-C (74,58%) e de 77% (PG) com herdabilidade superior a PSF>-A (65,07%) e
PSF>-C (29,73%) e inferior a PSF2-B (82,46%). E em campo, os coeficientes de
herdabilidades foram de 99% (NDF), este valor foi aproximado ao encontrado na PSF»-
B (91,81%) e superior aos obtidas na PSF>-A (81,85%) e PSF>-C (47,78%); de 95%
(APF) sendo maior do que os alcangados para as trés populagdes (PSF2-A=31,11%;
PSF»-B=67,38%; PSF»>-C=33,15%); de 11% (NVT) sendo inferior aos obtidos nas
PSF»-A=29,91%, PSF»-B=78,23% e PSF>-C=74,28% ¢ de 64% (PG) sendo esta
aproximada a obtida na PSF>-A (65,07%); inferior na PSF>-B (82,46%) e superior a
PSF2-C (29,73%).

Shigihara et al. (2018) em estudo com 120 individuos F> em agosto de 2017, no
campo, alcangcaram herdabilidades no sentido amplo de 76,09 % para NDF, sendo
inferior a obtida para a PSF2-A (81,85%) e PSF2-B (91,81%) e, superior para a PSF,-C
(47,78%); de 40,25 % para APM, inferior para as trés populagdes deste estudo; de
41,85% para NNM, sendo superior a PSF2-A (31,86%), aproximada para a PSF>-B
(42,7%) e inferior a PSF>-C (56,15%) e de 62,08% para PG, sendo aproximadada PSF,-
A (65,07%), inferior a PSF»-B (82,46%) e superior a PSF>-C (29,73%).

Hakim; Suyamto (2017) estimaram a herdabilidade no sentido amplo de seis
populagdes segregante F» em campo e, de forma similiar a este estudo, obtiveram
coeficientes distintos devido as variadas condi¢des ambientais em que cada populagdo
foi conduzida. Assim, para a populagdo 1 os coeficientes de herdabilidade foram de
43% (NDM); 29,8% (APM); 42,2% (NVT); 16,4 (NSV) e 11,2% (PG). Para a
populacdo 2, foram de 47,1% (NDM); 36,5% (APM); 39,2% (NVT); 21,6% (NSV) e
16,8% (PG). Para a populagdo 3, encontraram coeficientes de 59,4% (NDM); 40,3%
(APM); 47,1% (NVT); 11,9% (NSV) e 13,0% (PG). A populagdo 4 os valores obtidos
foram de 50,2% (NDM); 33,9% (APM); 50,0% (NVT); 20,1% (NSV) e 9,1% (PG). Na
populagdo 5, alcancaram herdabilidades de 45,0% (NDM); 21,7% (APM); 40,3%
(NVT); 24,5% (NSV) e 12,3% (PG). E, por fim a populagdo 6 os valores de
herdabilidade foram de 51,1% (NDM); 37,0% (APM); 54,2% (NVT); 15,3% (NSV) e
15,6% (PG).
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Teixeira et al. (2017a) em fevereiro ao conduzirem 127 individuos F> com ciclo
contrastante, em casa de vegetagdo, obtiveram herdabilidade no sentido amplo de 96,04
% para NDF, sendo maior do que a PSF>-A (81,85%) e PSF»-C (47,78 %), mas,
aproximadas para a PSF»>-B (91,81%); de 85,39 % para NDM, sendo maior para a PSF-
A (9,26%) e PSF2-B (75,93%) e, inferior a PSF>-C (87,93%); de 45,36 % para APM,
sendo inferior nas trés populagdes; de 17,29 % para NNM, com valor menor do que os
obtidos nas trés populagdes deste estudo; de 60,20 % para NVT, menor para as PSF,-B
(78,23%) e PSF>-C (74,58%), mas, acima para a PSF2-A (29,91%); de 2,63% para
NSV, sendo menor comparado aos alcangados nas trés populacdes e de 62,43 % para
PG, sendo aproximado da PSF>-A (65,07%), inferior na PSF»-B (85,46%) e superior na
PSF>-C (29,73%).

A estimativa do nimero de genes que estdo envolvidos no controle de um carater
tem importancia na identificagdo do carater como monogénico, oligogénico ou
poligénico, além de, permite inferir sobre o tamanho da populagdo necessdria para
recuperar determinado gendtipo (BALDISSERA et al., 2014). De acordo com esses
mesmos autores esta estimativa ¢ dificultada quando ha alta influéncia ambiental na
manifestagdo do carater, e quando estdo envolvidos muitos genes de pequeno efeito.

Os valores minimos quantificados para numero de genes foram: de 4,27 para
NDF na PSF2-A; 4,21 genes no carater PG da PSF>-B e de 6,72 genes para o NNM na
PSF>-C. Ja os maiores valores foram observados nos caracteres NDM (26,82 genes);
NNP (22,78) e NNR (56,02) nas PSF>-A, PSF>-B e PSF>-C, respectivamente (TABELA
4). Os maiores valores para esta estimativa demonstram que os caracteres analisados
apresentam heranca poligénica. De acordo com Ramalho et al. (2012) a selegao ¢ dificil
quando o numero de genes envolvidos no controle de um carater ¢ muito grande.

Teixeira et al. (2017a) ao estimarem numero de genes em caracteres
agrondmicos em geracao F» de soja obtiveram valor aproximado com 11,62 genes para
APM na PSF>-A; menor numero de genes para NDF (2,10) e NDM (1,73); superior para
NSV (159,39 genes) e valores intermediarios para NNM (17,35 genes); NVT (6,26
genes) e PG (6,28 genes) aos encontrados neste estudo. J4 Santana et al. (2018) em
estudo com geracao F» e genitores no municipio de Uberlandia — MG encontraram
menor numero de genes (2,45) aos alcangados neste estudo para a caracteristica numero
de vagens total.

A Tabela 5 apresenta os valores maximos e minimos dos genitores e o0s

segregantes transgressivos para as das trés populacoes F» de soja.
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TABELA 5 - Valores méximos e minimos nos genitores e F», e presenca de segregantes
transgressivos de trés populagdes F» de soja no municipio de Uberlandia — MG.

PSF2-A: BRS256rr x TMG1179rr

Caracteres

Parametros NDF NDM APF APM AIV NNM NNP NNR NVT NSV PG

Maxima nos pais  40.0 103.0 59.0 71.5 21.0 18.0 15.0 9.0 112.0 2.7 24.0
Minimo nos pais  36.0 91.0 34.5 50.0 10.0 12.0 10.0 4.0 360 19 14.0
Maéximo na F» 42.0 103.0 68.0 94.0 250 190 17.0 11.0 115.0 29 250
Minimo na F> 320 89.0 225 228 3.0 &80 3.0 00 30 16 5.0

Transgressivo Sim Sim Sim Sim Nio Sim Sim Sim Sim Sim Sim

PSF2-B: BRS256rr x UFUS Xavante

Caracteres

Parametros NDF NDM APF APM AIV NNM NNP NNR NVT NSV PG

Maxima nos pais 44.0 139.0 44.0 542 19.0 17.0 16.0 9.0 3150 2.7 91.0
Minimo nos pais 34.0 114.0 195 325 6.5 100 7.0 4.0 138.0 0.8 53.0
Maximo na F» 56.0 149.0 59.0 66.0 16.0 19.0 18.0 12.0 355.0 6.7 129.0
Minimo na F» 24.0 102.0 170 270 1.8 80 6.0 3.0 440 03 150

Transgressivo Sim Sim Sim Sim Sim Sim Sim Sim Sim Sim Sim

PSF2-C: BRS7380rr x TMG1179RrrR

Caracteres

Parametros NDF NDM APF APM AIV NNM NNP NNR NVT NSV PG

Maiéxima nos pais 47.0 101.0 34.0 43.0 10.0 15.0 13.0 7.0 49.0 24 24.0
Minimo nos pais 26.0 88.0 12.0 170 25 70 50 00 150 20 7.0
Maximo na F> 47.0 106.0 43.0 61.0 41.0 20.0 19.0 12.0 100.0 29 32.0
Minimo na F» 210 580 7.0 90 16 60 50 00 50 12 3.0

Transgressivo Sim Sim Sim Sim Nio Sim Sim Sim Sim Sim Sim

NDF e NDM: numero de dias para o florescimento e para maturidade (dias), respectivamente; APF
e APM: altura de plantas no florescimento e na maturidade (cm), respectivamente; AIV: altura de
insercdo da primeira vagem (cm); NNM, NNP e NNR: numero de n6s na maturidade, produtivos e
ramificados, respectivamente; NTV: niimero total de vagens; NSV: nimero de sementes por vagem;
PG: producao de graos por planta (g). Fonte: A autora.

Ao confrontar os valores maximos € minimos observados em cada geracao F»

verificou-se segregantes transgressivos nas trés populacdes avaliadas e em todos os
caracteres, com excec¢ao para o carater AIV na PSF»-A e PSF>-C (TABELA 5).

No melhoramento de plantas, a finalidade de realizar cruzamentos, além da
ampliacdo da variabilidade genética € a obtencao de genotipos transgressivos, ou seja,
superiores. Assim, segregantes transgressivos sao uma fragdo de individuos da
populacdo segregante que extrapolam os valores fenotipicos dos parentais, seja no
sentido positivo quanto negativo em geracdes iniciais e avancadas (BALDISSERA et

al., 2014).
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A ocorréncia de transgressivos ¢ importante para a selecdo de gendtipos
superiores, principalmente para os caracteres correlacionados diretamente com a
produtividade, tais como numero de vagens totais, nimero de sementes por vagens €
producao de graos. Teixeira et al. (2017a) observaram a presenga de genotipos
transgressivos de soja para os caracteres nimero de dias para o florescimento, altura de
planta, nimero de vagens, nimero de graos por vagens e producdo de graos.

As estimativas dos pardmetros genéticos € a presenca de segregantes
transgressivos para as trés as populagdes, demonstrou a perspectiva de sucesso para a
selecdo de individuos superiores na geracdo F2. Com isto, foi possivel estimar o ganho
de sele¢do alcangado na populagdo de selecionados apresentados na Tabela 6.

De acordo com Cruz; Regazzi; Carneiro (2012) a possibilidade de predicdo do
ganho de selecdo ¢ uma das principais contribuicdes da genética quantitativa ao
melhoramento. Com base nessas informagdes ¢ possivel orientar de maneira eficaz o
programa de melhoramento, prever o sucesso do método de selecdo adotado e
determinar cientificamente quais técnicas podem ser mais efetivas.

Nas trés populacdes estudadas, adotou-se a intensidade de selecdo de 25% dos
individuos F». Quanto ao sentido de sele¢do determinou-se inferior para os caracteres
NDF e NDM e, superior para os caracteres APF, APM, AIV, NNM, NNP, NNR. NVT,
NSV e PG.

Os maiores ganhos de selecdo foram obtidos para os caracteres AIV (31,25%);
NNR (25,67%) e PG (23,13%) na PSF»>-A. Para a PSF>-B os maiores ganhos foram
alcancados para caracteres relacionados com a produtividade da soja, sendo eles NSV
(76,36%); seguido pela PG (41,38%) e NVT (36,2%), indicando a possibilidade de
ganhos com a selegdo para produtividade. E para a PSF>-C para os caracteres NVT
(41,80%); AIV (39,37%) e PG (29,41%). E os menores ganhos de selecdo foram
obtidos para os caracteres NDM com -0,36% e -7,89% na PSF>-A e PSF>-C,
respectivamente e para NNP (3,84%) na PSF»-B (TABELA 6).

No melhoramento genético da sojauma das principais finalidades ¢éo
desenvolvimento de genotipos com precocidade de ciclo vegetativo e total. Deste modo,
foram selecionados os individuos com as menores médias para os caracteres NDF e

NDM (TABELA 6).
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TABELA 6 - Ganhos por selecdo para caracteres agrondmicos e produgdo de graos em soja,
em trés populacdes segregante distintas de Fo.

PSF2-A: BRS256rr x TMG1179rr

Parfmet Caracteres

arametros “Nnhr NDM APF APM AIV NNM NNP NNR NVT NSV PG
X, 37.96 95.67 47.81 59.32 1328 15.08 1191 581 5555 2.61 15.05
X, 35.62 91.89 55.78 69.77 19.64 16.70 14.18 832 7921 2.81 20.40

GS (%) -5.05 -0.36 5.18 13.57 31.25 3.42 9.80 25.67 1273 3.44 23.13
MP—1°CS® 36.04 9532 50.29 67.37 17.43 15.59 13.08 7.31 62.63 2.70 18.53

PSF2-B: BRS256rr x UFUS Xavante

Parimet Caracteres

arametros “NpE NDM  APF APM AIV NNM NNP NNR NVT NSV PG
X, 41.05 12577 3434 4643 827 13.19 11.68 6.45 16939 229 57.22
X, 36.93 117.30 42.59 50.61 12.02 15.44 1430 8.48 247.77 421 8593

GS (%) -9.20  -5.11 16.26 12.11 982 7.29 384 12.66 36.20 76.36 41.38
MP - 1°CS 37.27 119.34 39.93 46.83 9.08 14.15 12.13 7.27 230.71 4.05 80.90

PSF2-C: BRS7380rr x TMG1179rr

Paramet Caracteres

arametros “Vnpr  NDM APF APM AIV NNM NNP NNR NVT NSV PG
X, 3369 8942 19.6 29.12 501 1095 94 283 3433 226 11.53
X, 2653 8139 2647 4097 776 14.46 12.58 471 53.57 248 1721

GS (%) -10.15  -7.89 11.62 22.73 39.37 17.98 19.06 25.05 41.80 6.88 29.41
MP-1°CS 30.26 82.37 21.87 35.76 7.00 12.93 11.20 3.54 48.68 242 14.92

NDF e NDM: nimero de dias para o florescimento e para maturidade (dias), respectivamente;
APF e APM: altura de plantas no florescimento e na maturidade (cm), respectivamente; AIV:
altura de insercao da primeira vagem (cm); NNM, NNP e NNR: niumero de n6s na maturidade,
produtivos e ramificados, respectivamente; NTV: nlimero total de vagens; NSV: nimero de
sementes por vagem,; PG: producao de grao por planta (2).
X,: média original da F»; X,: média dos individuos F» selecionados; GS (%): ganho por sele¢io;
(D'Média predita para o 1° ciclo de selecdo. Fonte: A autora.

Na PSF»-A foram selecionados 37 gendtipos com menor NDF e NDM de um
total de 149 individuos F». Considerando estes caracteres, os gendtipos selecionados
apresentaram média de 35,62 e 91,89 dias para florescimento e maturidade, o que
representa 36,04 e 95,32 dias de média predita para o 1° ciclo de selegdo
respectivamente. Os ganhos de selecdo foram negativos uma vez que objetiva-se a
reducdo para estas caracteristicas, com isto, foram obtidos ganhos de - 5,05 % para NDF
e de - 0,36 % para NDM (TABELA 6).

Para a PSF>-B de 196 genotipos Fo, foram selecionados 49 individuos F> com

melhor desempenho para precocidade de ciclo vegetativo e total. Para o NDF a média
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dos selecionados foi de 36,93 dias o que representa - 9,2 % dias a menos de
florescimento comparado aos parentais. E para NDM a média foi de 117,30 dias com
ganho de sele¢do de - 5,11 %. Para o 1° ciclo de selecdo as médias preditas foram de
37,27 dias (NDF) e 119,3 dias (NDM) (TABELA 6).

Ja na PSF»-C foram selecionados 98 genotipos de 393 individuos F2, sendo que
para o florescimento a média dos selecionados foi de 26,53 dias, com ganho de sele¢ao
de -10,15 % e média predita de 30,26 dias para o 1° ciclo de sele¢cdo. Para a maturidade
a média da F; selecionada foi de 81,39 dias, com de ganho de selecao de -7,89 % e
82,37 dias de média predita com o 1° ciclo de selecao (TABELA 6).

Teixeira et al. (2017a) que ao trabalharam com populagdo segregante F» de soja
encontraram ganhos de selecdo de -10,10 % NDF, sendo superior aos obtidos na PSF»-
A (-5,05) e PSF2-B (-9,2%) e aproximado ao obtido na PSF>-C (-10,15%) deste estudo.
Quanto ao NDM, os autores alcangaram ganho de - 4,0 %, comparado a este trabalho
foi superior ao obtido pela PSF>-A (-0,36%) e, inferior a PSF»-B (-5,11%) e PSF»-C (-
7,89%).

A APM ¢ uma caracteristica importante e deve ser preferencialmente entre 50 a
110 cm para permitir a colheita mecanizada (SEDIYAMA; SILVA; BOREM; 2015). As
médias para altura das plantas selecionadas na maturidade foram dentro da ideal para a
PSF»2-A e PSF2-B com 69,77 cm e 50,61 cm, respectivamente. Em contrapartida para a
PSF»-C foi abaixo da média com 40,97 cm para os individuos selecionados (TABELA
6).

Hakim; Suyamto; Paturohman (2014) ao estimarem ganhos de sele¢do de
caracteres agrondmicos em trés populacdes segregantes F2, com intensidade de 10% de
selecdo encontraram ganhos de selecdo para APM acima dos obtidos neste estudo. Para
a populagdo 1 o ganho foi de 33,4%, para a populagdo 2 de 35,3% e para a populacdo 3
de 32,3 %.

Para a AIV na PSF»-A e PSF»-C a média dos selecionados foi acima (19,64 cm)
e abaixo (7,76 cm) das recomendadas, que deve ser em torno de 12 a 15 cm
(SEDIYAMA; SILVA; BOREM; 2015), respectivamente. Apesar disso, os maiores
ganhos de selecdo foram obtidos para este carater com 31,25 % (PSF2-A) e 39,37 %
(PSF>-C). Para a PSF»-B a média dos selecionados foi dentro do ideal com 12,02 cm,
com ganho de selecdao de 9,82% e média predita de 9,08 cm para o 1° ciclo de selecio

(TABELA 6).
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Costa et al. (2004) ao avaliarem ganhos de selecdo em populagdes segregantes
F> de soja no municipio de Jaboticabal — SP observaram um ganho de 29,71 % para o
carater altura de insercdo da primeira vagem. Comparado a este estudo, os autores
obtiveram ganho menor para a PSF2>-A (31,25%) e PSF>-C (39,37%) e, maior para a
PSF»>-B (9,82%).

Outra caracteristica importante ¢ o nimero de nos, segundo Sediyama (2016),
uma planta de soja com elevada potencialidade produtiva deve possuir em média 17 a
18 nos na haste principal. Nenhuma das trés populagdes atinguiu média dos
selecionados e média predita adequada para os caracteres NNM e NNP. Do mesmo
modo, para ambos os caracteres, nas trés populagdes, o ganho de sele¢dao foi menor com
3,42 % e 9,80 % na PSF»2-A; de 7,29 % ¢ 3,84 % na PSF>-B e de 17,98 % ¢ 19,06 % na
PSF»>-C, todos respectivamente para NNM e NNP (TABELA 6).

Em relagdo ao NNR a média dos selecionados na PSF>-A foi de 8,32 nds, com
ganho de selecdo de 25,67 %; para a PSF>-B a média foi de 8,48 nds para os individuos
F» selecionados com ganho de 12,66 % e para a PSF>-C a média foi de 4,71 nds e ganho
de selecdo de 25,05 % (TABELA 6). Resultados divergentes para o NNR foram
encontrados por Hakim; Suyamto; Paturohman (2014) em estudo de ganhos de selecio
com trés populagdes na geracdo F». Os ganhos de selegdo para este carater foram de
10,7%; 14,4% e 11,8%, para a populacdo um, dois e trés, respectivamente.

O NVT e o NSV estdo entre os componentes de producdo da soja que mais
contribuem diretamente na determina¢do do rendimento de graos. Para o caradter NVT a
PSF»-B e PSF»-C se destacaram com ganho de sele¢do de 36,20 % e 41,80 %, enquanto,
a PSF2-A obteve ganho inferior de 12,73%. Ja para o NSV a PSF2-B alcangou ganho
de sele¢do elevado com 76,36 %. Em contrapartida, na PSF2>-A e PSF>-C os ganhos
foram menores de 3,44% e 6,88 %, respectivamente. Ainda, para o carater NVT a PSF»-
B superou a média dos cultivares nacionais que apresentam de 30 a 80 vagens/planta
(MATSUO; FERREIRA; SEDIYAMA, 2015) com 247,77 vagens para os genotipos
selecionados. As PSF2-A e PSF>-C ficaram dentro da média brasileira com 79,21 e
53,57 vagens, respectivamente (TABELA 6).

Ao estimarem o ganho de selegdo para seis populacdes FoHakim; Suyamto
(2017) obtiveram ganhos de selegdo para NVT de 22,7%; 38,0%; 25,1%; 24,3%; 38,7%
e de 25,8% para as populagdes um, dois, trés, quatro, cinco e seis, respectivamente.

Para a produg¢do de graos por planta a PSF2-B destacou-se com ganho de selegao

de 41,38% e média dos selecionados de 85,93 gramas. As PSF>-A e PSF>-C obtiveram
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ganho de selecao de 23,13 % e 29,41 % e média dos selecionados de 20,4 g e 17,21 g,
respectivamente (TABELA 6).

Teixeira et al. (2017a) ao estimarem os ganhos de selecao em 127 individuos F»
de soja encontraram ganhos de 29,54 % para producdo de grdos por planta. Em
comparagdo com este trabalho, o ganho foi inferior apenas a PSF»-A (23,13%), ja para
as PSF>-B (41,38%) e PSF2-C (29,41%) os ganhos foram superiores. Ainda, quanto a
média dos selecionados, estes autores obtivem 18,82 g para producdo de graos. Em
contrapartida, para o presente estudo, as médias dos selecionados foram maiores para a
PSF>-A (20,4 g) e PSF>-B (85,93 g) e, menor para a PSF2-C (17,21 g).

Hakim; Suyamto; Paturohman (2014) observaram ganhos de sele¢do acima dos
alcangados nesta pesquisa, ao estimarem o ganho de sele¢do para o carater PG, em trés
populagdes na geracdo F». Sendo os ganhos de selecao de 36,6% para a populagdo 1; de

34,5% para a populacdo 2 e de 35,5% para a populagao 3.
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4. CONCLUSOES

Na PSF2-A: BRS256rr x TMG1179rr a sele¢do de genotipos superiores com
sucesso ¢ recomendada por meio dos caracteres numero de dias para o florescimento e
altura da planta na maturidade.

Para a PSF>-B: BRS256rr x UFUS Xavante a sele¢do com éxito ¢ indicada por
intermédio dos caracteres numero de dias para o florescimento, nimero de sementes por
vagens, producao de graos por planta, nimero de vagens totais e numero de dias para
maturidade.

Na PSF>-C: BRS7980rr x TMG1179%r a selecdo ¢ bem sucedida mediante os
caracteres altura de insercdo da primeira vagem, nimero de nds ramificados e producao
de graos por planta.

Na PSF>-A a selegdo a partir dos caracteres altura de inser¢do da primeira
vagem, numero de nds ramificados e produgdo de grdos por planta admiti ganhos de
selecdo elevados na proxima geragao.

Para a PSF»-B a selecao mediante os caracteres nimero de sementes por vagem,
producdo de graos por planta e nimero de vagens totais ocasiona os maiores ganhos de
selegdo.

Na PSF»-C a selecdo por meio dos caracteres nimero de vagens totais, altura de
inser¢do da primeira vagem e producdo de graos por planta resulta em ganhos de

selecdo superiores.
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CAPITULO 3: Correlacdes fenotipicas e genotipicas e analise de trilha entre
caracteres agrondomicos em duas populacdes F2:3 de soja

RESUMO

A correlagcdo permite conhecer as mudangas que ocorrem em um carater quando se
realiza a selegdo em outro carater a ele correlacionado, porém, ela nao permite
conclusdes sobre causa e efeito, restringindo inferéncias sobre o tipo de associacdo que
governa um par de caracteres. A andlise de trilha desdobra a correlagdao e, com isto,
permite avaliar se a correlag@o entre dois caracteres ¢ de causa e efeito ou determinado
pela influéncia de outros caracteres. Os objetivos deste trabalho foram compreender a
associagdo entre caracteres agronomicos em populagdes F2:3 de soja transgénica RR por
meio do estudo de correlagdo e andlise de trilha a fim de possibilitar uma selecao
exitosa para o melhoramento genético da cultura. Os experimentos foram conduzidos
em campo na fazenda experimental Capim Branco da UFU. Foram semeadas duas
populacdes segregantes F».3, sendo elas a PSFo3—A: BRS256rr x TMGI1179gg,
constituida por 82 progénies F2:3 e, a PSF2.3-B: BRS7380rr x TMG1179rr composta
por 73 progénies Fz3,em blocos casualizados com duas repetigdes. Avaliaram-se
numero de dias para o florescimento e maturidade, respectivamente; altura da planta na
maturidade; nimero de nés na maturidade e produtivos, respectivamente; nimero de
vagens totais; produgdo de graos por planta e produgdo de graos por linha. Realizaram-
se estimativas de correlacdes fenotipicas e genotipicas e analise de trilha no Programa
Genes. Constatou-se a existéncia de varidncia genética para todos os caracteres, nas
duas populagdes segregantes. As magnitudes das correlagdes genotipicas foram
superiores as correlagdes fenotipicas, nas duas populagdes estudadas, com excecdo para
o numero de dias para o florescimento e nimero de ndés na maturidade na PSF».3—B.
Foram obtidas 07 e 12 correlagdes fenotipicas significativas e de mesmo sentido para a
PSF23—-A e PSF2:3-B. As maiores correlagdes fenotipica e genotipica, significativa e de
direcdo favoravel foram observadas entre os caracteres que compdem o rendimento de
graos. Sendo que, para a PSF23—A isso ocorreu entre numero de vagens totais e
producao de graos por planta com 0,88 para a fenotipica e 0,95 para a genotipica e na
PSF23-B entre nimero de ndés na maturidade e niimero de nds produtivos com
correlagdo fenotipica de 0,91 e genotipica de 0,99.0 carater nimero de dias para
maturidade ndo obteve correlagdo significativa e de alta magnitude com os componentes
de produ¢do e nem com a produgdo de graos por linha nas duas populagdes. Observou-
se baixo efeito da varidvel residual na PSF23-A (0,43) e PSF23-B (0,44) indicando
condicdo favordvel para a andlise de trilha devido a existéncia de fortes relacdes de
causa e efeitos entre as variaveis analisadas com a variavel basica producdo de graos por
planta. O carater nimero de vagens obteve a maior relacdo de causa e efeito sobre a
varidvel principal producdo de grdos por planta, em ambas populagdes, isso porque,
apresentou efeito direto superior ao efeito residual. Conclui-se que para aPSF2.3—-A a
selecdo indireta para producdo de graos por planta ¢ indicada por meio do carater
niumero de vagens totais. E para aPSF.3-B a sele¢do indireta do nimero de nods
produtivos ¢ recomendada mediante o nimero de nds na maturidade. O cardter nimero
de vagens totais, em ambas populagdes, € Util na selegdo de progénies superiores quanto
ao rendimento de graos.

Palavras-chave: Glycine max. selecdo indireta. produ¢do de graos.
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CHAPTER 3: Phenotypic and genotypic correlations and path analysis between
agronomic traits in two soybean F2:3populations

ABSTRACT

The correlation allows to know the changes that occur in a character when the selection
is made in another character related to it, however, it does not allow conclusions about
cause and effect, restricting inferences about the type of association that governs a pair
of characters. The path analysis unfolds the correlation and it allows to evaluate if the
correlation between two characters is of cause and effect or determined by the influence
of other characters. The objectives of this work were to understand the association
between agronomic traits in F»:3 populations of transgenic RR soybean through the
correlation study and trail analysis in order to enable a successful selection for the
genetic improvement of the crop. The experiments were conducted in the field at the
experimental farm Capim Branco, belonging to the Federal University of Uberlandia.
Two F2:3 segregating populations were sown: PSF23—A: BRS256rr x TMG1179kg,
consisting of 82 F2:3 progenies; and PSF23-B: BRS7380rr x TMG1179rr composed of
73 Fa3 progenies, in randomized blocks with two replicates. Number of days to
flowering and maturity, respectively; plant height at maturity; number of mature and
productive nodes, respectively; number of total pods; grain production per plant and
grain production per line were evaluated. Estimates of phenotypic and genotypic
correlations and path analysis were performed in the Genes Program. The existence of
genetic variance for all traits was found in the two segregating populations. The
magnitudes of the genotypic correlations were higher than the phenotypic correlations
in the two populations studied, except for the number of days for flowering and the
number of nodes at maturity in PSF23-B. 07 and 12 significant and similar phenotypic
correlations were obtained for PSF23—-A and PSF»:3-B.The greatest significant and
favorable phenotypic and genotypic correlations were observed among the attributes
that constitute grain yield. For PSF2:3—A, this occurred between the number of total pods
and grain production per plant with 0.88 for the phenotypic and 0.95 for the genotypic
and in the PSF».3-B, between number of nodes at maturity and number of productive
nodes, with a phenotypic correlation of 0.91 and a genotypic correlation of 0.99. The
character number of days to maturity did not have a significant and high magnitude
correlation with the production components or with the production of grains per row in
both populations. There was a low effect of the residual variable on PSF2.3—A (0.43) and
PSF>.3-B (0.44), indicating a favorable condition for the trail analysis due to the
existence of strong cause and effect relationships among the variables analyzed with the
basic variable grain production per plant. The character number of pods obtained the
highest cause and effect relationship on the main variable grain production per plant, in
both populations, because it had a direct effect superior to the residual effect. It is
concluded that for PSF2:3—A the indirect selection for grain production per plant is
indicated by means of the number of total pods. And for PSF2.3-B the indirect selection
of the number of productive nodes is recommended based on the number of nodes at
maturity. The number of total pods, in both populations, is useful in the selection of
superior progenies in terms of grain yield.

Keywords: Glycine max. grain production. indirect selection.
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1. INTRODUCAO

A selecdo ¢ uma das etapas mais, importante e complexa, no programa do
melhoramento genético. Isso porque, os caracteres agrondmicos de importancia, em sua
grande maioria, sdo de heranca quantitativa, altamente influenciados pelo ambiente e,
estdo interligados em magnitude e sentido variaveis de forma que a sele¢do em um
provoca alteragdo em outro, dificultando uma sele¢do bem sucedida.

No processo de selecao objetiva-se melhorar um carater principal e manter ou
aprimorar a expressao de outros caracteres simultanecamente (NOGUEIRA et al., 2012).
Os gendtipos superiores devem agrupar varios caracteristicas favordveis e, se
destacarem comparadas aos pré-existentes para satisfazer as exigéncias do mercado.
Com isto, a selecdo baseada em um ou em poucos caracteres tem-se mostrado
ineficiente por trazer desempenho menos favoravel em relagdo aos caracteres nao
considerados na selegio (BARBARO et al, 2007b). Nesse sentido, conhecer o
comportamento associativo entre os varios caracteres de interesse ¢ fundamental.

A correlagdo permite este conhecimento, uma vez que, infere sobre o grau da
relacdo linear entre um par de caracteres (RAMALHO et al., 2012) e, com isto,
possibilita ao melhorista conhecer sobre as mudangas que acontecem em um carater
quando se realiza a selecdo em outro carater a ele associado. Além disso, identifica
caracteres que possam ser utilizados na sele¢do indireta sobre outro cardter que
apresenta baixa herdabilidade, manifestagdes em geragdes mais avangadas ou problemas
para identificacdo ou avaliacdo (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012; FOLLMANN
et al.,, 2017; LEITE et al.,, 2016; MACHADO et al. ,2017; NOGUEIRA et al.,
2012;SMIRDELE et al., 2019).

Apesar da grande utilidade desta estimativa no melhoramento de plantas, uma
correlagdo alta entre dois caracteres pode resultar no efeito de um terceiro, ou de um
grupo de outros caracteres. Este processo ndo permite conclusdes sobre causa e efeito,
restringindo inferéncias sobre o tipo de associacdo que governa um par de caracteres
causando equivocos na estratégia de selecdo (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

A fim de uma analise mais refinada dos estudos das correlagdes Wright (1921)
propds um método denominado de andlise de trilha, ou "Path analyis", que desdobra as
correlagdes estimadas em efeitos diretos e indiretos de cada carater sobre uma variavel
resposta, e permite avaliar se a correlagdo entre dois caracteres ¢ de causa e efeito ou

determinado pela influéncia de outros caracteres.
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Diante do exposto objetivou-se compreender a associacdo entre caracteres
agrondmicos em populacdes F».3 de soja transgénica RR por meio do estudo de
correlacdo e andlise de trilha a fim de possibilitar uma sele¢do exitosa para o

melhoramento genético da cultura.
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2. MATERIAL E METODOS

2.1 Localizacdo dos experimentos

Os experimentos foram conduzidos em campo na fazenda experimental Capim
Branco, pertencente a Universidade Federal de Uberlandia - UFU, localizada no
municipio de Uberlandia — MG, situada na latitude 18°53°19”S,  longitude
48°20°57°’W, com altitude de 835 mm (INSTITUTO BRASILEIRO DE GEOGRAFIA
E ESTATISTICA — IBGE, 2020).

2.2 Tratamento e delineamento experimental

Foram avaliadas duas populagdes segregantes F»:3 advindas de cruzamentos
biparentais, sendo elas a PSF23—A: BRS256rr x TMG1179%g, com 82 progénies F2:3, e
a PSF».3-B: BRS7380rr x TMG1179r com 73 progénies F2.3,em blocos casualizados
(DBC) com duas repeti¢des para cada tratamento.

Cada parcela foi constituida por uma linha de 1,5 m de comprimento
representada por uma progénie F2.3 da populagdo em estudo ou pelos genitores de cada
uma das populacdes, com espacamento entrelinhas de 0,5m e densidade média de 10

sementes a cada 0,5 m
2.3  Instalacido e conducio dos experimentos

A semeadura ocorreu em campo sobre solo Latossolo Vermelho Escuro
Distrofico. O solo foi previamente preparado de maneira convencional com uma aragao
profunda e duas gradagens. A adubagdo foi realizada diretamente nos sulcos de
semeadura com seis a oito centimetros de profundidade, empregando-se 400 kg ha™! da
formula NPK 4-20-20.

As sementes foram previamente tratadas com fungicida com os ingredientes
ativos Carbendazim e Thiram, na dosagem de 150 mL 100 kg™' de semente. Para a
PSF»3—A a semeadura ocorreu em 13 de novembro de 2018 e para a PSF23-B em 11 de
dezembro de 2019.

A semeadura foi manual e para a distribuicdo das sementes em campo foi
utilizado o esquema de parcelas de progénies com parcelas dos genitores intercalados. A
cada 20 parcelas de progénies F23foi colocada uma parcela do genitor, totalizando oito

parcelas de cada um dos genitores por bloco. A inoculacdo foi realizada no sulco de

72



semeadura com pulverizador manual costal de 20 com inoculante liquido, com dose de
300 mL ha!, contendo as bactérias: Bradyrhizobium japonicum (CEPASEMIA 5079) e
Bradyrhizobium elkanii (CEPA SEMIA 5019).

Logo apds a semeadura foi aplicado herbicida seletivo de pré-emergéncia
composto por S-Metolacloro visando o controle de plantas daninhas, na dosagem de 0,2
L hal. E 20 dias apds semeadura aplicou-se herbicida seletivo pds-emergente com
ingrediente ativo Haloxifope-P-Metilico para controle de plantas daninhas de folhas
estreitas, na dose de 0,5 L ha™!. Posteriormente, foram realizadas duas capinas manuais
até o final do ciclo, para cada uma das populacdes segregantes.

No dia 10 de dezembro de 2018 na PSF23-A e em 14 de janeiro de 2020 na
populacdo PSF».3—B foram aplicados via foliar Cobalto (Co) e Molibdénio (Mo) na
dosagem 150 mL ha!. E em 18 de dezembro de 2018 na populacio PSF23-A e em 29
de fevereiro de 2020 na populacdo PSF.3-B foi realizada adubacdo de cobertura com
cloreto de potéssio (KCI) a lango na dose de 100 kg ha™’.

Os manejos fitossanitarios foram realizados com aplicacdes de produtos
quimicos comerciais por meio de pulverizador costal manual com 20L de calda. Para a
PSF23—-A foi aplicado a cada 15 dias fungicidas com ingrediente ativo Mancozebe, na
dosagem de 1,5 kg ha!, fungicida composto por Trifloxistrobina e Protioconazol com
dose de 0,4 L ha! e fungicida com ingrediente ativo Piraclostrobina e Epoxinazol, na
dosagem de 600 mL ha™'. A partir do estddio reprodutivo R1 (inicio da floracdo) e R2
(floragdo plena) (FEHR; CAVINESS, 1977) com o surgimento de vaquinha (Diabrotica
speciosa) e do percevejo marrom (Euschistos heros) foram aplicados a cada 10 dias
inseticidas com ingrediente ativo Acefato, na dosagem de 750 g ha''e o com ingrediente
ativo Tiametoxam e Lambda-Cialotrina, na dose de 200 mL ha™'.

Para a PSF23-B foi aplicado a cada 15 dias fungicidas com ingrediente ativo
Trifloxistrobina e Protioconazol com dose de 0,4 L ha'!, o fungicida com ingrediente
ativo Piraclostrobina e Epoxinazol, na dosagem de 600 mL ha™ e o com o principio
ativo Enxofre, na dosagem de 2,5 kg ha'. Os inseticidas aplicados foram o com
ingrediente ativo Acefato, na dosagem de 750 g ha™!, com ingrediente ativo Tiametoxam
e Lambda-Cialotrina, na dose de 200 mL ha e com o composto por Profenofés e
Lufenurom, na dosagem de 200 mL ha™!,

Nas FIGURAS 6 e 7 encontram-se os dados de precipitagdo pluvial e
temperatura média do ar durante a realizagdo dos experimentos das PSF2:3—A e PSF23—

B, respectivamente.

73



300 - 30
250 a5
200 - 20 PR
= &
é 150 15 9:
5 - [ 5 b
e - =
1a ‘E
£ =
2 100 - 100 &
.g E
& i ) =
50 - F 5
0 0
nov/18 dez/18 jan/19 fev/19
Precipitacdo  ==—=Temperaturamedia

FIGURA 6 - Temperatura média (°C) e precipitagdo (mm) de novembro de 2018 a
fevereiro de 2019 durante condugdo em campo da PSF2:3—A, na Fazenda Capim Branco
— UFU em Uberlandia — MG. Fonte: Laboratorio de Climatologia e Meteorologia
Ambiental - CLIMA da UFU.
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FIGURA 7 - Temperatura média (°C) e precipitagdo (mm) de dezembro de 2019 a
mar¢o de 2020 durante condug@o em campo da PSF2:3—C, na Fazenda Capim Branco —
UFU em Uberlandia — MG. Fonte: Laboratério de Climatologia e Meteorologia
Ambiental — CLIMA da UFU.
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2.4  Avaliacdes fenotipicas dos genitores e progénies F2:3

Foram amostradas e identificadas com fita de cetim colorida trés plantas
fenotipicamente superiores que entraram primeiro no estadio fenoldgico reprodutivo R1
- uma flor aberta em qualquer n6 na haste principal (FEHR; CAVINESS, 1977) para

avaliagdes dos seguintes caracteres agronOmicos:

° Numero de dias para florescimento (NDF): periodo de dias decorridos entre o
estadio VE (emergéncia) no qual os cotilédones estdo acima da superficie do solo até o

aparecimento da primeira flor na haste principal (estadio R1);

e Numero de dias para maturidade (NDM): periodo de dias decorridos entre o estadio
VE (emergéncia) até a maturidade quando 95% de vagens da soja atinge a cor de

vagem madura (estadio R8);

e Altura da Planta na Maturidade (APM): altura medida em centimetros (cm), com
auxilio de régua a partir da superficie do solo na haste principal até a extremidade

do meristema apical, na maturidade (estadio RS8);

e Numero de Nés na Maturidade (NNM): obtida pela contagem de todos os nos na

haste principal a partir do n6 cotiledonar na maturidade (RS);

e Numero de Nos Produtivos (NNP): obtida pela contagem de todos os no6s ou ramos

na haste principal que apresentavam a presenca de vagens (R8);

e Numero de vagens (NVT): posterior a colheita, foram contadas todas as vagens

produzidas pela planta;

e Producdo de graos por planta (PGP): massa dos graos em gramas (g), produzido

pelas trés plantas da parcelas til;

e Producdo de graos por linha (PGL): massa dos graos em gramas (g), produzido por
todas as plantas da parcela.
Para defini¢ao dos estadios vegetativos e reprodutivos das plantas, foi utilizada a

escala de Fehr e Caviness (1977).
2.5  Analises estatisticas

Os dados para cada um dos caracteres agrondmicos avaliados foram submetidos

a andlise de variancia (ANOVA) em cada uma das populagdes, considerando os efeitos
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dos genotipos/progénies aleatorio, conforme o modelo estatistico abaixo:

Em que:

Y;j: valor de cada cardter em uma parcela que compreende o i-€simo genotipo no j-
ésimo bloco;

u: média geral da caréater;
G;: efeito do gendtipo considerado aleatdrio i;

B;: efeito do bloco considerado aleatorio j;
g;j- efeito do erro considerado aleatorio.

As médias dos genoétipos foram submetidas ao teste de agrupamento de Scott-
Knott ao nivel de 1% e 5% de probabilidade.
As correlagdes fenotipicas e genotipicas entre os caracteres avaliados foram

mensuradas:

Correlacao fenotipica

PMG
rf = —
JOMG,QMG,

Em que:

rf: estimador da correlagdo fenotipica;

PMGy.,: produto médio entre os genotipos para os caracteres X € Y;
QMG,: quadrado médio entre os gendtipos para o carater X;

QMG,,: quadrado medio entre os gendtipos para o carater Y.

Correlacio genotipica

_ (PMGyy — PMRy)/T gty

rg ———— —
VOg(x)9g(y) VIg(x)% ()
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Em que:
rg: estimador de correlacdo genotipica;

Gg(xy): estimador da covariéncia genotipica;
Gg(x)€ O4(y): estimador das varidncias genotipicas dos caracteres x ¢ y, respectivamente.

A significancia das correlagdes genotipicas foi avaliada via bootstrap com 5.000
simulagdes. E a significancia da correlagdo fenotipica foi estimada pelo test t com (n-2)
graus de liberdade, em que n refere-se ao nimero de genotipos avaliados.

Como pré-requisito pra a andlise de trilha, realizou-se o diagnodstico de
multicolinearidade envolvendo os 11 caracteres. O grau de multicolinearidade foi
classificado segundo os principios propostos por Montgomery e Peck (1981), no qual os
valores do determinante ¢ do nimero de condi¢do (NC) sdo dados pela razdo entre o
maior e o menor autovalor da matriz. Para distinguir os caracteres que cooperaram para
o surgimento da multicolinearidade, verificaram-se os elementos dos autovetores
associados aos autovalores.

Todas as andlises estatistico-genéticas foram realizadas utilizando-se o Programa

Computacional em Genética e Estatistica - GENES (CRUZ, 2016).
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

A andlise de variancia constatou a existéncia de diferenga estatistica pelo teste F
ao nivel de 5% e 1% de probabilidade, para todos os caracteres analisados, nas duas
populagoes segregantes (TABELA 7). Isso demonstra presenga de variancia genética
entre as progénies F2:3, sendo importante no contexto de melhoramento genético, para a

selecdo de individuos promissores.

TABELA?7 - Quadrados médios, parametros genéticos e coeficiente de variagdo para
caracteres agrondmicos e de producio de graos em duas populagdes segregantes F».3 de
soja, no municipio de Uberldndia — MG.

PSF2:3— A: BRS256rr X TMG1179rr

Caracteres QMG h%(%) CVg(%) CVg/CVe CVe (%)
NDF 18.67 **  44.17 4.12 0.62 6.55
NDM 52.90 * 31.02 227 0.47 4.80
APM 178.40%*  77.45 14.77 131 11.27
NNM 6.04%* 55.15 9.22 0.78 11.76
NNP 4.08%* 42.79 8.19 0.61 13.4
NVT 815.55%*  58.75 23.13 0.84 27.41
PGP 16.08%* 63.72 17.35 0.93 18.51
PGL 1670.93*  31.27 11.97 0.47 25.09

PSF2:3— B: BRS7380rr X TMG1179rr

Caracteres QMG h% (%) CVg(%) CVg/CVe CVe (%)
NDF 14.94%* 56.07 5.63 0.79 7.05
NDM 47.93% 33.49 2.89 0.5 5.77
APM 197.99%*  60.20 12.65 0.86 14.55
NNM 7.73%* 41.97 7.68 0.6 12.77
NNP 8.05% 41.83 8.77 0.59 14.62
NVT 1381.38*  36.55 17.56 0.53 32.72
PGP 59.99%* 35.83 15.63 0.52 29.58
PGL 1433.61*  35.55 10.09 0.52 19.21

** e *: Significativo ao nivel de 1% e 5% de probabilidade pelo teste F. NDF e NDM:
numero de dias para o florescimento e para maturidade (dias), respectivamente; APM:
altura de plantas na maturidade (cm); NNM e NNP: nimero de noés na maturidade e
produtivos, respectivamente; NTV: numero total de vagens; PGP: produgdo de graos
por planta (g); PGL: producdo de graos por linha (g). QMG: quadrado médio do
genotipo; hé: herdabilidade no sentido amplo; CVg: coeficiente de variagdo genético;
CVg/CVe: razao entre os coeficientes de variacdo genético e ambiental; CVe:
coeficiente de variagdo ambiental.Fonte: A autora.

A herdabilidade (hz ) expressa o grau de correspondéncia entre o valor fenotipico

e o genotipico. Conhecer a herdabilidade dos caracteres ¢ de extrema importancia nos
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programas de melhoramento genético, isso porque, ela permite estimar o ganho com a
selecdo antes que a mesma seja realizada, o que possibilita escolher o método de selecao
mais eficaz para cada carater (RAMALHO; BRUZI; TEIXEIRA, 2017; VISSCHER;
HILL; WRAY, 2008).

Notou-se alta oscilagdo de herdabilidade nas duas populagdes para todos os
caracteres analisados. Na PSF».3—A a herdabilidade variou de 31,02% para o nimero de
dias para maturidade (NDM) a 77,45% para altura da planta na maturidade (APM). Do
mesmo modo, para a PSF23-B a variagdo foi obtida para os mesmos caracteres com
33,49% e 60,2% de herdabilidade, respectivamente (TABELA 7).

Bologna et al. (2014) em pesquisa com estimativas de parametros genéticos para
caracteres agrondmicos em progénies F3 de soja obtiveram herdabilidades no sentido
amplo de 79% para NDF; de 76% para NDM; de 25% para APM; de 70% para NVT e
de 74% para PGP.

Em estudo com duas populagdes F4 de soja Hakim; Suyamto (2012) encontraram
herdabilidades divergentes as obtidas neste estudo. Para a populagdo 1, os autores,
observaram herdabilidades de 30,3% (NDF); 39,8% (NDM); 53,7% (APM); 33,5%
(NNM); 20,6% (NNP); 554 % (NVT) e 18,3 % (PGP). Para a populagdo 2, as
herdabilidades foram de 36,1 % (NDF); 42,6 % (NDM); 58,2% (APM); 26,7 %
(NNM); 18,3% (NNP); 47,6 % (NVT) e 21,1 % (PGP).

Em trabalho no municipio de Jaboticabal — SP Costa et al. (2008) estimaram
parametros genéticos em seis populagdes segregantes F3 e alcangaram herdabilidades de
24% (NDM); de 33% (APM); de 39% (AIV) e de 45% (NVT) para a populacdo 1; para
a populacao 2 as herdabilidades foram de 50% (NDM); de 46% (APM); de 30% (AIV)
e de 77% (NVT); para a populagdo 3 de 54% (NDM); de 46% (APM); de 28% (AIV) e
de 70% (NVT); para a populagdo 4 foram de 72% (NDM); de 38% (APM); de 30%
(AIV) e de 92% (NVT); para a populagdo 5 os valores foram de 37% (NDM); de 45%
(APM); de 14% (AIV) e de 25% (NVT) e para a populagdo 6 de 58% (NDM); de 43%
(APM); de 30% (AIV) e de 55% (NVT).

A herdabilidade ndo ¢ um parametro imutavel, segundo Borém e Miranda (2017)
ela pode variar de acordo com o tipo de caracteristicas agronomicas e de fatores como o
método utilizado, a diversidade na populacdo, o nivel de endogamia, o tamanho da
amostra avaliada, o nimero e tipo de ambientes, a unidade experimental e a precisao na

condug¢do do experimento.
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Estimativa de herdabilidade acima de 70% ¢ considerada alta (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012), o que viabiliza a sele¢do em geracdes iniciais. De
acordo com Storck e Ribeiro (2011) herdabilidades elevadas estdo relacionadas a uma
maior variabilidade genética, maior precisao seletiva e probabilidade de selecionar com
éxito, gendtipos de soja com bons atributos agrondmicos.

Alta magnitude de herdabilidade foi obtida na PSF2.3—A para o carater APM com
77,45% (TABELA 7), significando que a selecdo com base neste carater ¢ bastante
efetiva e, que, sua expressao fenotipica foi ocasionada exclusivamente por causas
genéticas. Bologna et al. (2014) ao estimarem herdabilidade em populacao de F3; de
soja, obtiveram coeficiente inferior para APM, com 25%.

Bambodkar et al. (2019) em estudo de parametros genéticos em oito populagdes
F3 de soja encontraram estimativas de herdabilidades para altura da planta na
maturidade acima das encontradas neste estudo com variacao de 78,66% a 89,52%.
Ainda, estes autores, obtiveram herdabilidades que oscilaram de 39,14% a 88,92% para
numero de dias para o florescimento; de 48,29% a 81,68% para nimero de dias para a
maturidade; de 89,95% s 94,80% para nimero de vagens totais e de 73,68% a 85,91%
para producao de graos por planta.

Herdabilidades acima de 50% foram encontradas na PSF2.3-A para os caracteres
nimero de nos na maturidade (NNM) com 55,15%; niimero de vagens totais (NVT)
com 58,75% e para producdo de graos por planta (PGP) com 63,72%. J4 para a PSF»3-B
valores acima de 50% foram obtidas para APM com 60,2% e numero de dias para o
florescimento (NDF) com 56,07% (TABELA 7).

Quanto ao coeficiente de variagdo genético - CVg (%) observou-se uma variagao
de 2,27% para NDM a 23,13% para NVT na PSF23-A. E para a PSF23-B este
parametro oscilou para os mesmos caracteres com 2,89% para NDM a 17,56% para
NVT (TABELA 7). Estes resultados indicam ocorréncia de variancia genética dos
caracteres nas duas populagdes em estudo.

A razdo entre o coeficiente de variacdo genético e coeficiente de variacao
ambiental (CVg/CVe) representa uma informac¢do a mais para o pesquisador, sendo
utilizada como referéncia de aquisicdo de ganhos genéticos mais expressivos na sele¢ao
de gendtipos superiores. Quando o quociente estimado for maior ou igual a um
evidencia situagdo propicia para a sele¢do, uma vez que, a variacao genética disponivel
¢ a maior responsavel pela variacdo estimada dos dados experimentais (CRUZ;

REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Para as duas populagdes e, para todos os caracteres a
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razdo CVg/CVe foi abaixo da unidade. Excecdo ocorreu apenas o carater APM na
PSF23—A, que apresentou razao de 1,31% (TABELA 7).

O CVe (%) esta relacionado com o controle da variagdo ambiental e indicam
precisdo e qualidade experimental. Neste estudo, os CVe (%) estimados se encontram
na Tabela 7 e oscilaram de baixo a alto nas duas populacgdes. As varidveis NDF (6,55%)
e NVT (27,41%) e NDF (5,77) e NDM (32,72%), apresentaram o maior ¢ menor valor
deste parametro na PSF».3—A e PSF2:3—B, concomitantemente (TABELA 7).

Os menores coeficientes de variacdo foram para caracteres NDF ¢ NDM em
ambas populagdes. Sendo que, para a PSF2.3—A esta estimativa foi de 6,55 % (NDF) e
4,80 % (NDM) e na PSF23-B de 7,05 % (NDF) e 5,77 % (NDM) (TABELA 7).
Conforme Cargnelutti Filho et al. (2012) experimentos com coeficientes de variagdo
baixos, ou de elevada precisdo, sdo desejados pelos melhoristas, isto porque, permitem a
obtencdo de estimativas de parametros genéticos mais fidedignos, ou acurados, as quais
sdo importantes nas tomadas de decisdes nos programa de melhoramento.

Os maiores valores de CVe (%) foram para NVT (27,41%) e PGL (25,09%)na
PSF>.3—A e para NVT (32,72%), seguido de PGP (29,58%) na PSF».3-B (TABELA 7).
Altos valores de CVe (%) s@o comuns nestes caracteres que exibem comportamento
quantitativo, em fungdo do grande numero de genes que o controla, levando
consequentemente, a uma grande influéncia do ambiente. Outro fator, que pode explicar
parametro elevado ¢ a grande diferenga genética e fenotipica entre os gendtipos nas
duas populagdes analisadas (LEITE et al., 2016). Estes resultados estdo de acordo com
os limites de coeficiente de variacdo encontrados em, outros estudos, com estes
caracteres na cultura da soja (BARBARO et al., 2007a; ZUFFO et al. 2018; LUIZ et al.,
2020).

Na Tabela 8 estdo apresentadas as médias e os valores maximos e minimos para
onze caracteres agrondmicos nas duas populagdes segregantes de soja. Observou-se
formacgao de diferentes grupos pelo teste de agrupamento de Scott-Knott, para a maioria
dos caracteres avaliados, na PSF».3-A e PSF»3-B, isto, demonstra diversidade dos

valores fenotipicos médios entre as progénies para as duas populagdes.
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TABELA 8 - Médias, valores maximos € minimos obtidos para seis caracteres agrondmicos,
producdo de grdos por planta e produgdo de grdos por linha de duas populacio segregante
(F2:3) no municipio de Uberlandia - MG.

PSF2:3- A
Est. Descritiva NDF NDM APM NNM NNP NVT PGP PGL
Média 49 125 56 14 11 67 13 135
Maximo 60 154 81 21 17 152 28 241
Minimo 40 105 13 8 6 26 7 52
Scott-knott a-b** - a-b**  a-b** - a-c**  a-d** a-b**
P: - BRS256rr 5la 136a 56a 15a 11a 55¢ 11d 159 a
P,-TMGI1179xr S51la 134a 63a 15a 12 a 86 b 15d 136b

PSF2:3-B
Est. Descritiva NDF NDM APM NNM NNP NVT PGP PGL
Média 36 97 61 17 15 91 21 158
Maximo 45 128 91 22 21 223 49 269
Minimo 28 86 28 10 8 39 12 66
Scott-knott a-b** - a-b** - a-b+ a-b+ a-b+ -

Py - BRS7380rr 28Db 98a 58b 17 a 15a 67 b 17b 165 a
P,-TMGI1179zr  4la 123a 58b 16 a 14b 108 a 21b 194 a

Est. Descritiva = Estatistica descritiva. NDF ¢ NDM: nimero de dias para o florescimento e
maturidade (dias), respectivamente; APM: altura da planta na maturidade (cm); NNM e
NNP: nimero de noés na maturidade e produtivos, respectivamente; NVT: nimero de vagens
totais; PGP: producao de graos por planta (g); PGL: producao de graos por linha (g). ** ¢ +:
significativo ao nivel de 5% e 10% de probabilidade pelo teste de agrupamento de médias
de Scott-Knott. Fonte: A autora.

Em ambas populagdes, formaram-se dois grupos homogéneos e
significativamente distintos para o NDF. Sendo que, na PSF.3-A a média das
progénies/gendtipos € do valor minimo, foram de 49 e 40 dias, respectivamente com
ciclo vegetativo inferior quando comparado as cultivares BRS256rr € TMG1179kr que
obtiveram média de 51 dias. Da mesma maneira, na PSF2.3-B o NDF das progénies foi
menor, de 36 dias, quando confrontado com a TMG1179%r que obteve média de 41
dias. Nesta populagdo, observou-se precocidade para floragdo, com a menor média dos
gendtipos e da cultivar BRS7380rr similares, de 28 dias (TABELA 8). Estes resultados
demonstram que nas duas populacdes existe perspectiva de selecdo para genotipos com
menor ciclo vegetativo.

Para o caradter NDM nao houve a formagdo de grupos em ambas as populacdes
(TABELA 8). De acordo com a EMPRESA BRASILEIRA DE PESQUISA
AGROPECUARIA — Embrapa Soja (2013) para o Estado de Minas Gerais (MG) os
genotipos quanto ao ciclo de maturidade sdo classificados como: semiprecoce (101 a

110 dias); médio (111 a 125 dias); semitardio (126 a 145 dias) e tardio (> 145 dias). Na
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PSF23—-A o NDM variou desde tardio (154 dias) a semiprecoce (105 dias) com diferenca
de 49 dias entre o maior ¢ o menor ciclo de maturagdo. A média de maturagdo das
progénies foi de 125 dias destacando-se em precocidade, quando comparado as
cultivares, que alcangaram média de 136 e 134 dias, respectivamente, para o BRS256grr
e TMG1179rr (TABELA 8).

Para a PSF»:3-B o ciclo de maturagao oscilou de 86 a 128 dias, com variagao de
42 dias, entre o mais precoce € o mais tardio. A menor média (86 dias) apresentou ciclo
menor de 100 dias, superando a classificagao de semiprecoce dos grupos de maturagao
para Minas Gerais. Para a maior média (128 dias) o ciclo foi classificado como
semitardio. Da mesma forma, a matura¢do das progénies (97 dias) e da cultivar
BRS7380rr (98 dias) se destacaram por completaram o ciclo de maturacdo com uma
inferioridade de 100 dias (TABELA 8). Estes resultados indicam que, nas duas
populagdes analisadas, € possivel realizar a selecao genotipos precoces.

Sousa et al. (2020) em estudo com microssatélites e caracteristicas fenotipicas
para a selecdo de linhagens de soja ano agricola 2011/2012 em Uberlandia —-MG
também alcangaram dois grupos para NDF com média de 47,29 dias. E para o carater
NDM notaram formagdo de quatro grupos divergentes com 125,10 dias de ciclo na
maturacdo. Barbaro et al. (2007a) avaliaram sete populacdes segregantes F4e Fs de soja
na safra e notaram variacdo de 41,79 a 50,68 dias para o ntimero de dias para o
florescimento e de 99,18 a 114,97 dias para o numero de dias para a maturidade.

E importante ressaltar que o ciclo dos parentais em ambas populacdes foi
alterado. Na PSF2.3—A a BRS256grr, que tem um ciclo de 146 a 150 dias (EMBRAPA
SOJA, 2010), foi reduzida para 136 dias e o da TMG1179rgr, que apresenta ciclo de 128
a 132 dias (TMG, 2020) ampliou para 134 dias. J& na PSF2:3-B a maturagdo de ambos
parentais foi reduzida, sendo que, a BRS7380rr que apresenta ciclo de 105 a 110 dias,
reduziu para 98 dias e a TMG1179rr para 123 dias (TABELA 8).

O efeito sobre o ciclo do genitores pode ser explicado, pelo fato de nenhum
deles serem adaptados a regido do Triangulo Mineiro e, portanto, estarem em condi¢des
edafoclimaticas de fotoperiodo e de latitude diferentes aos que sdo recomendadas.

Segundo a Embrapa Soja (2019) a soja ¢ sensivel ao fotoperiodo e a
adaptabilidade de cada cultivar ¢ alterada com a latitude, ou seja, a medida que o seu
cultivo se desloca em dire¢ao ao sul ou ao norte. Portanto, cada cultivar tem uma faixa
limitada de adaptagdo em funcdo do seu grupo de maturidade. Ainda, uma mesma

cultivar pode alongar ou reduzir o ciclo, dependendo da combinagdo nas alteragdes de
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temperatura e fotoperiodo (BERGAMASCHI, 2017), justificando o fato da TMG1179grr
ter ampliado seu ciclo na PSF2:3—A e reduzido na PSF2:3-B.

A altura da planta estd diretamente relacionada com o grupo de maturagio, o
fotoperiodo e a presenca de periodo juvenil longo (SPEHAR et al., 2014) . Este carater
tem influencia para os produtores e melhoristas, isso porque, plantas de soja muito altas
tendem a acamar o que provoca danos e perdas dos graos, além de dificultar a colheita
mecanizada (NOGUEIRA et al. 2009; SEDIYAMA et al., 2013). De acordo com
Sediyama; Oliveira; Sediyama (2016) a maioria das cultivares comerciais brasileiras,
em condicoes de lavoura, apresenta cerca de 50 a 90 cm de altura.

Na Tabela 8, observou-se que a APM, em ambas popula¢des, formou-se dois
grupos distintos. Na PSF2.3—A a média de altura das plantas das progénies (56 cm), a
maior média (81 cm) e da BRS256rr (56 cm) e TMG1179grr (63 cm) obtiveram altura
adequadas e dentro da média das cultivares nacionais. Ainda, nesta populagdo apesar da
média geral (56 cm) ter sido inferior a média dos genitores, a maior média (81 cm),
destacou-se em relagdo as cultivares BRS256rre TMG1179gr. J&4 na PSF2:3-B apenas a
média geral das progénies (61 cm) e dos parentais (58 cm) apresentaram altura similar
as cultivares do Brasil. Nesta populac¢do, a maior média de altura foi de 91 cm, sendo
acima de ambos parentais (TABELA 8). Valores intermediarios aos encontrados nesta
pesquisa para altura de planta na maturidade foram obtidos por Meier et al. (2019);
Oliveira et al. (2017) e Leite et al. (2015) com altura/média de 47,96 cm; 60,52 cm e
54,18 cm, respectivamente.

Para o NNM, na PSF:3—A, ocorreu a formagao de dois grupos distintos. Ja para
a PSF»3-B, ndo observou-se agrupamento de médias do NNM. Na PSF»3—A a média
deste carater para as progénies foi de 14 nds, sendo inferior as duas cultivares que
alcangaram, ambas, 15 nés na maturidade. Para a PSF>.3-B a média dos genoétipos foi de
17 nds, sendo similar a cultivar BRS7380rr € superior aTMG1179rr que obteve 16 nos.
Apesar disso, para ambas as populacdes, a maior média foi de 21 e 22 nos,
ultrapassando os parentais e permitindo a sele¢do de progénies com maior nimero de
n6s na maturidade (TABELA 8).

Para o NNP na PSF23-A as médias foram agrupadas em dois grupos e, na
PSF»>3-B ndo ocorreu a formagao de grupos. Na PSF>3—A a média das progénies e a
maior média apresentaram a mesma quantidade de nés, 14, sendo estes valores
superiores aos genitores, que obtiveram 11 (BRS256gr) € 12 n6s (TMG1179R). Para a

PSF23-B tanto as progénies quanto a cultivar BRS7380rr conseguiram 15 nos
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produtivos. Apesar disso, a maior da média foi de 21 nos, destacando-se em relagao aos
dois genitores (TABELA 8).

O NVT ¢ um dos componentes de producdo e segundo Tejo et al. (2019) a
quantidade de vagens, ¢ dependente da quantidade de flores emitidas pelas plantas no
inicio do periodo reprodutivo (florescimento). As médias deste carater originou trés
grupos na PSF»2.3—A e dois grupos na PSF».3—B PSF»3-B.

De acordo com Matsuo; Ferreira; Sediyama (2015) as cultivares nacionais
apresentam em média um maximo de 80 vagens por planta. Para esta caracteristica, na
PSF23—-A e PSF».3-B, o maior valor apresentou 152 e 223 vagens, respectivamente,
excedendo a média nacional e dos genitores. O NVT das progénies (67 vagens) na
PSF2:3-A foi acima da cultivar BRS256rr (55 vagens) e abaixo da TMG1179%r (86
vagens). De igual modo, na PSF2.3-B o niimero de vagens totais dos gen6tipos foi de 91
vagens, sendo superior que a BRS7380rr (67 vagens) e inferior a TMG1179gr (108
vagens) (TABELA 8). Bambodkar et al. (2019) avaliaram o numero de vagens totais
em oito populagdes F3 de soja e encontraram médias que oscilaram de 27,00 a 49,24
vagens, sendo inferiores as obtidas neste estudo para as duas populagdes.

Normalmente as cultivares de soja utilizada para produg¢do de o6leo e farelo
apresentam o peso médio entre 12 a 20 g por 100 sementes (SEDIYAMA; OLIVEIRA;
SEDIYAMA, 2016). O PGP, nas duas populacdes, apresentou a média dos gendtipos e
a maior média dentro do peso médio das cultivares de soja.

Para a PSF23-A a média das progénies foi de 13 g sendo maior que a cultivar
BRS256rr (11 g) e menor que a TMG1179rr (15g). Apesar disso, ¢ possivel praticar a
selecdo para este carater, uma vez que, a maior média (28g) ultrapassou a média dos
genitores. J4 para a PSF2:3-B a média das progénies (21 g) foi similar a BRS7380rr €
maior que a TMG1179rr (17 g). Igualmente, a selecdo ¢ promissora nesta populagdo,
pois a maior média (49 g) destacou-se em relacdo as duas cultivares. Quanto a formagao
dos grupos, ocorreu o agrupamento de quatro e dois grupos distintos, para a PSF>.3—A e
PSF,3-B, respectivamente (TABELA 8). Em experimento com sete populacdes F4e Fs
de soja Barbaro et al. (2007a) encontraram médias de 18,25 g para a populacdo 1; de
10,85 g para a populagdo 2; de 12,16 g para a populagdo 3; de 12,04 para a populacdo 4;
de 11,37 g para a populagdo 5; de 17,11 g para a populacdo 6 e de 7,84 g para a
populacdo 7.

No que se refere & PGL formaram-se dois grupos na PSF23-A e nenhum grupo

na PSF».3-B. A amplitude da variabilidade entre os gendtipos para este carater foi de 52
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g a 241 g na PSF23-A e de 66 g a 269 g na PSF23-B. A PGL das progénies foram
menores aos parentais na PSF»3—A e PSF2.3-B com 135 g e 158 g, respectivamente.
Apesar disso, ambas populagdes, apresentaram a maior média superior aos parentais,
com 241 g e 269 g, na PSF23—A e PSF23-B, respectivamente (TABELA 8).

Estimar as correlagdes entre os caracteres ¢ extremamente relevante, visto que,
permite ao melhorista o conhecimento das mudancas que ocorrem em um carater
quando se realiza a selecdo em outro carater a ele correlacionado. De acordo com
Nogueira et al. (2012) esta informacao ¢ util j& que o melhoramento tem como propdsito
melhorar um carater principal, € manter ou aprimorar a expressao de outros caracteres
simultaneamente. Além disso, conhecer as correlagdes entre caracteres ¢ importante na
avaliacdo de respostas indiretas em caracteres de baixa herdabilidade ou com problemas
de identificacdo e/ou medicdo e, para o estabelecimento de estratégias de sele¢do mais
adequadas para a conducao de um programa de melhoramento (CRUZ et al., 2017).

Na Tabela 9, estdo apresentadas as correlagdes fenotipicas e genotipicas entre
caracteres agrondomicos de duas populagdes F2.3 de soja. A interpretacdo da correlagdo
deve ser realizada com base em sua significancia, dire¢do e magnitude. A significancia
demonstra quando um coeficiente de correlagdo representa a relagdo entre dois
caracteres de forma confidvel (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). A direg¢do ¢
indicada pelo sinal que acompanha o coeficiente e, possibilita interpretar se a relacao
entre os caracteres acontece no sentido favoravel, ou seja, de aumento para ambas, ou
ainda desfavoravel, quando o aumento para um carater provoca um decréscimo de
outro. E a magnitude, que ¢ considerada alta acima de 0,7, entretanto, estimativa
superior a 0,5 tem sido valorizada por permitir a selecdo indireta (CRUZ; REGAZZI,
CARNEIRO, 2012).
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TABELA 9 - Estimativas de correlacdo fenotipica e genotipica entre caracteres
agronomicos em duas populagdes segregantes de soja (F2:3) distintas, Uberlandia -
MG.

PSF2:3-A
Caracteres NDM APM NNM NNP NVT PGP PGL
NDF f 026 0.11 0.29" 0.20 0.16 0.17 0.03
rg  0.32 0.19 0.71"" 0.53" 0.33 0.28 -0.07
NDM f -0.16 -0.03 -0.04 0.01 0.01 0.00
rg -0.52"  0.05 0.20 0.09 -0.06 -0.11
f 0.71" 0.59™ 0.17 0.18 0.28™
APM rg 0897 081" 0.18 0.20 0.50""
f 0.78" 0.10 0.15 0.13
NNM rg 0.88"" 0.20 0.37" 0.46
f 0.10 0.19 0.12
NNP rg 0.19 0.44" 0.36
f 0.88" -0.24"
NI 095" -0.72"
rf -0.15
PGP rg -0.63"
PSF2:3-B

Caracteres NDM APM NNM NNP NVT PGP PGL
NDF rf 0.56™ 0.24" 0.27" 0.22 0.25" 0.22" -0.03

rg 1157 0.13 0.40 0.30 0.39 0.28 -0.11
DML G0 o 00r  0a 0% or
A 0987 093 om 00 04
AN 0%° 055 034 o6
e b 055 09
T 0w o
PP 039

** e *: significativo ao nivel de 1% e 5% de probabilidade pelo test t; ++:
significativos a 1% pelo método de bootstrap com 5.000 simulagdes. NDF ¢ NDM:
nimero de dias para o florescimento e para maturidade (dias), respectivamente; APM:
altura de plantas na maturidade (cm); NNT e NNP: nimero de nos totais e produtivos;
NVT: nimero de vagens totais; PGP: produgdo de grao por planta e PGL: producao de
graos por linha. Fonte: A autora.

De modo geral, nas duas populagdes e em todos os caracteres, as magnitudes das
correlagdes genotipicas se destacaram em relagdo as correlacdes fenotipicas, com
excecdo para o numero de dias para o florescimento e nimero de nds na maturidade na

PSF,3-B (TABELA 9). Isso indica que a maior contribuicdo no desenvolvimento das
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associacoes destes caracteres ¢ em virtude dos fatores genéticos e nao ambientais.
Resultados similares a este estudo foram encontrados em outras pesquisas com a soja
(BISINOTTO et al., 2017; LEITE et al., 2015; MACHADO et al., 2017; NOGUEIRA et
al., 2012; VIANNA et al., 2019).

A correlagdo genética ¢ ocasionada, principalmente, pelo pleiotropismo,
propriedade na qual um gene afeta simultaneamente duas ou mais caracteristicas. Ou
ainda, pela ligacdo génica em situagdes de desequilibrio, que ¢ transitoria e ocorre,
sobretudo, em populagdes provenientes de cruzamentos divergentes. A correlagdo
genotipica por envolver uma associacao, de natureza herdavel, ¢ bastante utilizada em
programas de melhoramento genético (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012;
MACHADO et al., 2017, MAHBUD et al., 2015; MEIER et al., 2019 RAMALHO et
al., 2012).

As maiores correlagdes fenotipicas e genotipicas, significativa e de diregdo
positiva foram observadas entre os caracteres que compdem a produtividade de graos.
Sendo que, para a PSF2:3-A isto ocorreu entre NVT e PGP com 0,88 para a fenotipica e
0,95 para a genotipica e, na PSF23-B entre NNT e NNP com correlacdo fenotipica de
0,91 e genotipica de 0,99 (TABELA 9).

De acordo com Cruz et al. (2017) as correlagdes fenotipicas sdo obtidas a partir
das médias dos caracteres avaliados sendo necessario distinguir suas causas se genéticas
ou ambientais. Foram obtidas 07 e 12 correlacdes fenotipicas significativas e de mesmo
sentido (favoravel) para a PSF23-A e PSF23-B, respectivamente (TABELA 9).

Apesar da possibilidade de considerar os niveis de significancia nas estimativas
de correlagdes fenotipicas e genotipicas, os melhoristas de plantas tendem a valorizar
mais a direcdo e a magnitude dos valores na andlise das correlacdes (LOPES et al,
2002).

O carater NDF na PSF,3—A apresentou correlagdo fenotipica significativa e de
baixa magnitude (0,26) com NDM; significativa, de mesmo sinal (positivo) € com
elevada magnitude de correlagdo genotipica (0,71) com NNM e, correlagdo genotipica
acima de 0,5 com NNP (0,53). J4 na PSF».3—B o NDF foi significativo, de sinal positivo
e com magnitudes superiores para a correlacdo fenotipica (0,56) e genotipica (1,15)
apenas com o NDM (TABELA 9).

De acordo com Carvalho et al. (2002) apesar da maior utilidade da correlagao
genotipica nas estratégias de sele¢do, em detrimento da correlagdo fenotipica, quando

suas magnitudes ndo sdo semelhantes, ou seja, quando os caracteres sdo correlacionados
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genotipicamente, mas nao fenotipicamente, pode nao haver valor pratico para a selecao.
Este fato, ocorreu na PSF2:3—A, o que demonstra que a selecdo direta a partir do NDF
ndo seria viavel. Além disso, o fato da herdabilidade do NDF ter sido baixa, em ambas
populagdes, com 44,17% para PSF2.3—A e de 56,07% para a PSF,3-B (TABELA 7),
refor¢a que a selecao direta por meio do NDF, seria invidvel e com pouco impacto sobre
o ganho de selecao.

O objetivo principal dos programas de melhoramento genético de soja ¢ buscar
constantemente por cultivares com elevada produtividade de graos associada a outras
caracteristicas como precocidade(BEZERRA et al., 2017; SEDIYAMA; TEIXEIRA;
REIS, 2013). Entretanto, de acordo com Lopes et al. (2002) existem impedimentos na
selecdo de gendtipos que agreguem elevada produtividade de grios e ciclos de
maturagao menores.

Este fato foi constatado neste estudo, isso porque, o carater NDM, nao obteve
correlacdo linear e de alta magnitude com os componentes de producdo (NNP e NVT) e
nem com a PGL, o que inviabiliza a selecdo direta de menores ciclos para o alcance de
maiores rendimentos de graos (TABELA 9). Na PSF»3-A, observou-se correlagdo
fenotipica acima de 0,5 e em direcdo negativa (-0,52) entre NDM e APM. Ainda assim,
a selecdo pelo NDM nao seria bem sucedida, isso porque, este cardter apresentou
herdabilidade baixa de 31,02% (TABELA 7) e, consequentemente teria baixo ganho de
selecao.

Estes resultados corroboram com os obtidos por Pereira et al. (2017) ao
estudarem correlagdo de qualidade fisioldgica da sementes e caracteres agrondmicos em
duas populagdes segregantes F3 e Fs4 de soja. Para populagdo F3, estes autores,
observaram correlagdo fenotipica ndo significativa, de baixa magnitude (-0,014) e em
sentido desfavoravel entre os caracteres NDM e APM e, correlagdo fenotipica
significativa e com magnitude de 0,321 entre 0 NDM e NVT. Para a populagdo F4
encontraram correlagdo ndo significativa e baixa (0,044) entre NDM e APM e, para os
caracteres NDM e NVT a correlacdo também foi ndo significativa de baixa magnitude (-
0,176) e em sentido desfavoravel.

Em ambas populacdes, o cardter APM correlacionou-se com NNM e NNP com
correlagdes significativas, de alta magnitude, fenotipica e genotipica e com direcdo
positiva, nas PSF23-A e PSF,3-B (TABELA 9), apontando que a selecdo de plantas
mais altas ocasionaria a obtencdo de plantas com maior quantidade de internddios na

maturidade e nds produtivos. Ainda, as herdabilidades altas para APM, nas duas
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populagdes, com 77,45% para a PSF23-A e 60,20% para a PSF2.3-B (TABELA 7),
enfatizam que a selecdo da APM ¢ interessante e deve ser praticada, pois ocasiona
selecdo de genotipos superiores com ganho de selecdo relevante para NNM e NNP.
Ainda, na PSF23—A observou-se correlagdo fenotipica significativa, com correlacao
genotipica de 0,50 entre APM e PGL. Ja para PSF.3-B o carater APM apresentou
correlacdo genotipica de alta magnitude com NVT (0,77) (TABELA 9).

Resultados similares aos obtidos neste estudo foram encontradas por Peric et al.
(2016) que realizaram estudo de correlagdo em duas populagdes segregantes F4 de soja,
encontraram para a populacao 1 correlacdo genotipica de 0,717 e fenotipica de 0,927
entre APM e NNP e de 0,566 ¢ 0,731 para correlagdo genotipica e fenotipica
respectivamente entre APM e NVT. Ja na populagdo 2 as correlagdes entre APM ¢ NNP
foram de 0,740 e 0,816 para a genotipica e fenotipica, concomitantemente e, de 0,808
para a fenotipica e de 0,855 para a genotipica entre APM e NVT.

O carater NNM correlacionou-se com NNP, com correlagcdes fenotipicas
significativas de direcao positiva e magnitudes superiores a 0,7 em ambas populacdes
(TABELA 9). Ainda, observou-se, na PSF2.3-B, correlacdo fenotipica significativa em
sentido favoravel e com correlagdo genotipica (0,55) entre NNM e NVT. Entretanto,
como a herdabilidade do NNM, foi baixa para as duas populacdes com 55,15% para a
PSF>3-A e de 41,97% na PSF23—A (B) (TABELA 7), a selegdo indireta de plantas com
maior quantidade de n6s na maturidade para a obtengdo de plantas com elevado niimero
de nds produtivos e vagens, ndo seria vantajosa e nem ocasionaria ganhos de selegdo
eXpressivos.

Nas duas populacdes observou-se auséncia de relacdo linear entre NNP nao
correlacionou-se com PGP a e nem com PGL, constatando que a selecdo com base no
nimero de nés produtivos ndo acarretaria em plantas com maiores rendimentos de graos
(TABELA 9). Porém, na PSF»:3—A, dentre todos os caracteres, o carater PGP, alcangou
a maior herdabilidade com 63,72% (TABELA 7). Sabe-se que herdabilidade elevada
para a producdo de grdos ndo ¢ comum, por ser, um cardter quantitativo, ou seja,
governado por muitos genes , portanto, muito influenciado pelo ambiente
(CARVALHO et al., 2009). Entretanto, como observou-se o contrario neste estudo, a
estratégia de selecdo direta da PGP seria melhor, uma vez que, ocasionaria em maior
ganho de selec¢ao.

O carater NVT com PGP alcangou correlacao significativa em sentido favoravel

e com correlacdes fenotipicas e genotipicas de magnitudes superiores a 0,8 nas duas
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populagdes. Apesar disto, este mesmo carater (NVT) ndo se correlacionou com PGL e
apresentou dire¢do negativa, nas populagdes estudadas. Ainda, o carater PGP também
ndo se correlacionou com PGL e apresentou sentido desfavoravel, na PSF;3-A e
PSF,3-B (TABELA 9), o que indica pouca participacao deste carater sobre a produgao
final das plantas. Estes resultados podem ser consequéncia da elevada segregacao, ou
seja, alta variabilidade genética existente dentro da linha de 1,5 m, j& que, trata-se de
populagdes em geragdo precoce Fs, as quais, ainda apresentam uma alta frequéncia de
individuos heterozigotos.

Apesar da grande utilidade da correlacdo no melhoramento de plantas, ela nao
quantifica os efeitos diretos e indiretos de cada carater sobre uma variavel resposta. A
analise de trilha permite tal propdsito, visto que, realiza uma avaliagdo mais detalhada
das correlagdes e assim viabiliza o processo de selecao de forma eficaz e propicia.

Na Tabela 10 encontram-se o desdobramento das correlagdes fenotipicas em
componentes de efeito direto e indireto das variaveis independentes explicativas: NDF,
NDM, APM, NNM, NNP e NVT sobre a variavel dependente principal PGP, nas duas
populagoes F».3.

TABELA 10 - Desdobramento das correlagdes fenotipicas em componentes de efeito
direto e indireto das variaveis explicativas NDF, NDM, APM, NNM, NNP ¢ NVT

sobre a variavel principal PGP, em duas populagdes F2:3 de soja, conduzidas em
Uberlandia - MG.

Efeito fenotipico

Caracteres
PSF2:3-A PSF2:3-B

Efeito direto de NDF sobre PGP 0.01 -0.01
Efeito indireto via NDM 0.00 0.03
Efeito indireto via APM - 0.00 0.03
Efeito indireto via NNM 0.00 -0.13
Efeito indireto via NNP 0.02 0.06
Efeito indireto via NVT 0.14 0.18
Total 0.17 0.22
Efeito direto de NDM sobre PGP 0.00 0.05
Efeito indireto via NDF 0.00 -0.00
Efeito indireto sobre APM 0.00 0.00
Efeito indireto via NNM -0.00 -0.04
Efeito indireto via NNP -0.00 0.01
Efeito indireto via NVT 0.01 0.01
Total 0.01 0.03
Efeito direto de APM sobre PGP -0.01 0.23
Efeito indireto via NDF 0.00 -0.00
Efeito indireto via NDM -0.00 0.00
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Efeito indireto via NNM 0.00 -0.35

Efeito indireto via NNP 0.06 0.20
Efeito indireto via NVT 0.15 0.08
Total 0.18 0.09
Efeito direto de NNM sobre PGP 0.00 -0.46
Efeito indireto via NDF 0.00 -0.00
Efeito indireto via NDM -0.00 0.00
Efeito indireto via APM -0.00 0.09
Efeito indireto via NNP 0.08 0.26
Efeito indireto via NVT 0.08 0.22
Total 0.15 0.20
Efeito direto de NNP sobre PGP 0.10 0.29
Efeito indireto via NDF 0.00 -0.00
Efeito indireto via NDM - 0.00 0.00
Efeito indireto via APM - 0.00 0.08
Efeito indireto via NNM 0.00 -0.42
Efeito indireto via NVT 0.09 0.25
Total 0.19 0.31
Efeito direto de NVT sobre PGP 0.85 0.75
Efeito indireto via NDF 0.00 -0.00
Efeito indireto via NDM 0.00 0.00
Efeito indireto via APM -0.00 0.01
Efeito indireto via NNM 0.00 -0.14
Efeito indireto via NNP 0.01 0.10
Total 0.88 0.86
Coeficiente de determinagio (R?) 0.80 0.80
Efeito residual 0.43 0.44

NDF e NDM: nimero de dias para o florescimento e para maturidade (dias),
respectivamente; APM: altura de plantas na maturidade (cm); NNM e NNP: nimero
de nos na maturidade e produtivos; NVT: nimero de vagens totais ¢ PGP: producao de
graos por planta. Fonte: A autora.

Em ambas populagdes, o coeficiente de determinagio (R?) foi similar e revela
que 80% da varidvel basica producdo de graos por planta ¢ explicado pelo efeito dos
caracteres agronomicos analisados. O efeito residual, em ambas as populagdes, foram
baixos com 0,43 para a PSF23-A e de 0,44 para a PSF>3-B (TABELA 10). Estes
resultados atestam condigdo favordvel para a analise de trilha devido a existéncia de
fortes relagoes de causa e efeitos entre as variaveis analisadas com a variavel basica
PGP (MACHADO et al. 2017; ZUFFO et al., 2018, 2020).

De acordo com Nogueira et al. (2012) a partir do conhecimento dos efeitos

causados nos caracteres secundarios sobre os primarios € possivel identificar caracteres
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que podem potencializar a resposta correlacionada em um programa de melhoramento
genético.

O carater NVT obteve a maior relacdo de causa e efeito sobre a variavel
principal PGP, em ambas populagdes, isso porque, apresentou efeito direto superior ao
efeito residual. Na PSF».3—A, o efeito direto do NVT sobre PGP, foi de 0,85 € o efeito
residual de 0,43 e, para a PSF»:3-B, o efeito direto foi de 0,75 e efeito residual de 0,44
(TABELA 10). Estes resultados corroboram com os obtidos na analise de correlagdo, no
qual a selecao direta de plantas com maior nimero de vagens ocasiona a selecdo indireta
de plantas com maior produgdo de graos por planta (TABELA 7).

Nogueira et al. (2012) e Teodoro et al. (2015) também concluiram que o carater
nimero de vagens por planta tem potencial para a selecdo indireta de gendtipos de soja
mais produtivos, visto que, alcangaram efeito direto superior ao efeito residual.

Apesar do efeito direto positivo e de elevada magnitude do NVT sobre a PGP,
na PSF23—A, a selecdo direta com base neste carater ocasionou diminuicdo da APM
devido ao efeito indireto negativo sobre este carater. E na PSF2.3—B a sele¢do direta com
base no NVT provoca reducdo do ciclo vegetativo, desejavel no melhoramento da soja,
porém, ocorre efeito indireto negativo sobre o NNM (TABELA10). Estes resultados
reforcam os obtidos nas analises de correlagdes fenotipicas (TABELA 9).

Observou-se correlagdes fenotipicas significativas e com magnitude acima de
0,7 entre APM e NNM com 0,71 e 0,75, respectivamente para a PSF2.3—A e PSF2.3-B
(TABELA 9). Entretanto, o desdobramento da correlagdo demonstrou que a selecio
direta de APM sobre PGP acarreta efeito indireto negativo sobre o NNM na PSF».3-B.
E, que a selecdo direta de NNM sobre PGP provocou efeito indireto negativo sobre
APM na PSF23—-A (TABELA 10).

Do mesmo modo, as estimativas de correlagdes indicaram que a selecdo de
plantas com maior NNM proporciona plantas com maior quantidade de nos produtivos
NNP, obtendo correlagdo fenotipica significativa e de elevada magnitude entre estes
caracteres na PSF23—A (0,78) e PSF23-B (0,91) (TABELA 9). Apesar disto, na PSF2.3—
B a analise de trilha demonstrou que o efeito direto de NNP sobre PGP gerou efeito
indireto negativo sobre NNM (-0,42) (TABELA 10).

Os resultados obtidos na analise de trilha revelaram que a alta correlagao entre
dois caracteres pode ser resultado do efeito indireto de um terceiro carater ou de um
grupo de caracteres. Isso demonstra que, a correlacdo ndo quantifica estes efeitos

podendo ocasionar equivocos na selecdo de gendtipos idedtipo, reforcando entdo a
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relevancia, da analise de trilha, em evidenciar as verdadeiras relagdes de causa e efeito

dos caracteres.
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4, CONCLUSOES

Para a PSF2.3-A:BRS256rr x TMG1179rr a sele¢do indireta para produgdo de
graos por planta ¢ indicada por meio do carater nimero de vagens totais.

Para a PSF2.3-B: BRS7380rr x TMGI1179:r a selecao indireta do niimero de
nods produtivos ¢ recomendada mediante o numero de nds na maturidade.

O carater nimero de vagens totais, em ambas populacdes, ¢ util na selecdo de

progénies superiores quanto ao rendimento de graos.
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CAPITULO 4: Estratégias de seleciio em caracteres agrondmicos em progénies F2:4
de soja transgénica RR

RESUMO

Os indices de selecdo agregam as informacdes relativas a multiplos caracteres de
importancia agrondmica e, com isto, conseguem realizar a sele¢do simultaneamente de
um conjunto de variaveis, independentemente da existéncia ou ndo de correlagdo entre
estes. Os objetivos foram verificar o potencial genético de caracteres agrondmicos e
selecionar progénies F3.4 de soja com base em diferentes estratégias de selecao. O
experimento foi conduzido em campo na fazenda experimental Capim Branco da UFU.
Foram semeadas 123 progénies e os genitores, BRS256rr ¢ TMG1179%Rr, em blocos
casualizados com duas repeticdes. Foram avaliados o numero de dias para o
florescimento ¢ maturidade, respectivamente; a altura da planta no florescimento e
maturidade, respectivamente; a altura de inser¢do da primeira vagem; o niumero de nds
na maturidade, produtivos e ramificados, respectivamente; o numero de vagens totais; a
produgdo de graos por planta e a producdo de grdos por linha. Os dados foram
submetidos a analise de variincia, teste de agrupamento de médias de Scott-knott e
estimativas de parametros genéticos. Posteriormente, foram estimados os ganhos de
selecdo direta e indireta e os indices de selecdo de soma de “ranks” e da distancia
genotipo-ideotipo. Constatou-se efeito significativo ao nivel de 1% e 5% pelo teste F
entre as progénies F3.4 para a maioria dos caracteres agrondmicos. As herdabilidades
oscilaram de 5,16% para numero de ndés na maturidade a 60,64% para numero de
vagens totais. A sele¢cdo direta ocasionou os maiores ganhos individuais em relagdo a
selecdo indireta para os caracteres nimero de dias para o florescimento (-2,32%); altura
de insercdo da primeira vagem (12,93%); niimero de nos produtivos (4,38%); nlimero
de nds ramificados (16,81%) e namero de vagens totais (18,06%). A selecdo direta para
a altura de plantas no florescimento promoveu o maior ganho indireto para producdo de
graos por linha com 11,29%. Os ganhos de sele¢dao direta pelos indices, soma de
“ranks” e do gendtipo-ideodtipo, foram inferiores para todos os caracteres quando,
comparados aos ganhos da selecdo direta e indireta. O indice do genotipo-ideodtipo
apresentou os maiores ganhos individuais para os caracteres, nimero de vagens totais,
numero de nds ramificados, producdo de graos por planta e producdo de graos por
linha. O indice de soma de ranks, se destacou por alcancar o maior ganho total com
37,11%, contra 36,95% do indice do gendtipo-idedtipo. Ainda, o indice do gendtipo-
idedtipo obteve menor ganho (-0,48%) para o cardter nimero de dias para o
florescimento comparado ao indice de soma de “ranks” (-0,54%) e, alcangou ganho
negativo para o atributo altura de inser¢ao da primeira vagem com -1,82%. Opotencial
genético da populacao Fz.4 € elevado e permite aplicar distintas estratégias de selecao no
alcance de genotipos superiores. As progénies UFU 72, UFU 116, UFU 86, UFU 45,
UFU 117, UFU 56, UFU 5, UFU 106, UFU 6, UFU 4, UFU 73, UFU 101, UFU 96,
UFU 90, UFU 123, UFU 116, UFU 88, UFU 65, UFU 70, UFU 3, UFU 69 e UFU 37
foram selecionadas por ambos indices de sele¢dao.As progénies UFU 72, UFU 90, UFU
88 e UFU 69 sdo agronomicamente superiores tanto na selecdo direta e indireta, quanto
nos indices de sele¢do de soma de “ranks” de Mulamba & Mock (1978) e do gendtipo-
idedtipo.

Palavras-chave: Glycine max. selecao direta e indireta. ganhos de selecgao.
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CHAPTER 4: Selection strategies in agronomic traits in Fz.4progenies of
transgenic soybean RR

ABSTRACT

The selection indexes aggregate information related to multiple characters of agronomic
importance and, with this, they are able to carry out the selection of a set of variables
simultaneously, regardless of the existence or not of correlation between them. The
objectives of this work were to verify the genetic potential of agronomic traits and to
select soybean F3.4 progenies based on different selection strategies. The experiment was
conducted in the field at UFU's Capim Branco experimental farm. 123 progenies and
the parents BRS256rr and TMG1179rrwere sown, in randomized blocks with two
replicates. The number of days to flowering and maturity, respectively; plant height at
flowering and maturity, respectively; first pod height; the number of mature, productive
and branched nodes, respectively; the number of total pods; grain production per plant
and grain production per line were evaluated. The data were subjected to analysis of
variance, Scott-knott means cluster test and genetic parameter estimates. Subsequently,
the gains of direct and indirect selection and the selection indexes for the sum of
“ranks” and the genotype-ideotype distance were estimated. The analyzes were
performed using the Genes program. There was a significant effect at the level of 1%
and 5% by the F test among the F3.4 progenies for most agronomic traits. Heritability
ranged from 5.16% for the number of nodes at maturity to 60.64% for the number of
total pods. The lowest CVg (%) was 1.29% for the number of days to maturity and the
highest for the number of branched nodes, with 20.06%. The direct selection caused the
biggest individual gains in relation to the indirect selection, for the characters number of
days for flowering (-2.32%);height of the first pod(12.93%); number of productive
nodes (4.38%); number of branched nodes (16.81%) and number of total pods
(18.06%). The direct selection for the height of plants in flowering promoted the
greatest indirect gain for grain production per line with 11.29%. The gains of direct
selection by the indexes, the sum of "ranks" and the genotype-ideotype, were lower for
all characters when compared to the gains of direct and indirect selection. The
genotype-ideotype index showed the highest individual gains for the characters number
of total pods, number of branched nodes, grain production per plant and grain
production per row. The rank sum index stood out for achieving the highest total gain
with 37.11%, against 36.95% for the genotype-ideotype index. Still, the index of the
genotype-ideotype obtained less gain (-0.48%) for the character number of days to
flowering compared to the sum index of "ranks" (-0.54%) and reached negative gain for
the height attribute of insertion of the first pod with -1.82%. The genetic potential of the
F3.4 population is high and allows different selection strategies to be applied to reach
superior genotypes. The progenies UFU 72, UFU 116, UFU 86, UFU 45, UFU 117,
UFU 56, UFU 5, UFU 106, UFU 6, UFU 4, UFU 73, UFU 101, UFU 96, UFU 90, UFU
123, UFU 116, UFU 88, UFU 65, UFU 70, UFU 3, UFU 69 and UFU 37 were selected
by both selection indexes. The UFU 72, UFU 90, UFU 88 and UFU 69 progenies are
agronomically superior both in direct and indirect selection, as in Mulamba & Mock
(1978) and genotype-ideotype summation index of ranks.

Keywords: Glycine max. direct and indirect selection. selection gains.
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1. INTRODUCAO

A soja (Glycine max (L.) Merrill) ¢ um dos graos mais consumidos no mundo e,
sua demanda continua em expansdo. Em 2019/20 o consumo mundial desta leguminosa
foi de 353,9 milhdes de toneladas e, a estimativa para 2020/21 ¢ consumir 369,0
milhoes de toneladas. O Brasil é o terceiro maior consumidor com 46,5 milhdes de
toneladas de soja consumidas em 2019/20 (USDA, 2020). Para atender toda esta
demanda ¢ imprescindivel que os programas de melhoramento desenvolvam
constantemente genotipos superiores, para tanto, a selecdo com éxito faz-se necessaria.

No melhoramento genético de plantas, o sucesso reside na existéncia de
variabilidade genética que possibilita a selecdo de gendtipos superiores. Os individuos
selecionados devem reunir simultanecamente, uma série de atributos favoraveis para
elevar o rendimento e satisfazer as exigéncias do mercado (CRUZ, 2013). Um das
estratégias que proporcionam este tipo de selecdo ¢ o uso dos indices de selegao.

Os indices de selecdo agregam as informacgdes relativas a multiplos caracteres de
importancia agrondmica com as propriedades genéticas da populagdo avaliada, com
isto, conseguem realizar a selecdo simultaneamente de um conjunto de varidveis,
independentemente da existéncia ou ndo de correlagdo entre estes (CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2012). Por conseguir tal feito, os indices de sele¢do, identificam de
maneira rapida e eficiente, as progénies que podem ser mais adequadas aos propositos
do melhorista aumentando a chance de éxito do programa de melhoramento genético
(BIZARI et al., 2017; CRUZ, 2013; LEITE et al., 2016; LEITE et al., 2018; TEIXEIRA
etal., 2017b).

Em soja, diversos autores ja demonstram a potencialidade desta estratégia de
selecdo. Teixeira et al. (2017b) utilizaram indices de sele¢dao para realizar a selecdo de
gendtipos de soja no municipio de Uberlandia — MG. Os autores utilizaram os indices
de Smith (1936) e Hazel (1943); Soma de “ranks” de Mulamba & Mock (1978);
Willians (1962) e da Distancia gen6tipo-idedtipo em dez caracteres de soja e obtiveram
ganhos de selecdo totais de 42,44%; 49,56%; 47,81% e 59,38% para cada um dos
indices, respectivamente.

Bizari et al. (2017) compararam diferentes estratégias de selecdo como selegdo
direta e indireta; indice classico de Smith (1936) e Hazel (1943); indice baseado em
soma de “ranks” de Mulamba & Mock (1978); indice de Willians (1962); indice

baseados nos ganhos desejados de Pesek e Baker (1969) e o indice da distancia
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genotipo- idedtipo (Cruz, 2013) em sete populacdes segregantes de soja em geracao Fs.
Os autores concluiram que os indices de Smith e Hazel e de Willians apresentaram as
menores variagdes quanto aos ganhos e, que o indice de soma de “ranks” proporcionou
os ganhos mais favoraveis.

Desta forma, devido alta demanda e da relevancia desta cultura é fundamental
distinguir a melhor estratégia de sele¢do para o alcance de maiores ganhos genéticos e
gendtipos com altos rendimentos aliado a outras caracteristicas agrondmicas de
importancia no programa de melhoramento. Com base no exposto, os objetivos deste
trabalho foram verificar o potencial genético de caracteres agronomicos e selecionar

progénies F3.4 de soja com base em diferentes estratégias de selecao.
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2. MATERIAL E METODOS

2.1 Localizacdo dos experimentos

O experimento foi conduzido em campo na fazenda experimental Capim Branco,
pertencente a Universidade Federal de Uberlandia - UFU, localizada no municipio de
Uberlandia — MG, situada na latitude 18° 53°19”S, longitude 48°20°57°W, com
altitude de 835 mm (INSTITUTO BRASILEIRO DE GEOGRAFIA E ESTATISTICA
—IBGE, 2020).

2.2 Tratamento e delineamento experimental

Avaliaram-se 123 progénies F3.4 originada da hibridagdo artificial entre
BRS256rr (9) x TMG1179r (&) mais os dois genitores, em blocos casualizados
(DBC) com duas repeti¢des. Cada parcela foi constituida por uma linha de 1,5 m de
comprimento representada por uma progénie F3.4 da populacdo em estudo ou pelo
genitor, com espacamento entrelinhas de 0,5 m e com densidade média de 10 sementes

a cada 0,5m.
2.3 Instalacio e conducio dos experimentos

A semeadura ocorreu em 15 de setembro de 2019 em campo sobre solo
Latossolo Vermelho Escuro Distrofico. O solo foi previamente preparado de maneira
convencional, com uma arag¢do profunda e duas gradagens. A adubacdo foi realizada
diretamente nos sulcos de semeadura, empregando-se 400 kg ha™! da formula NPK 4—
20-20.

As sementes foram previamente tratadas com fungicida com o ingrediente ativo
Fludioxonil na dosagem de 200 mL 100 kg de semente. A inoculagio foi realizada no
sulco de semeadura com pulverizador manual costal de 20L com inoculante liquido
contendo as CEPAS 5079 e 5080 da bactéria Bradyrhizobium japonicum com dose de
300 mL ha''.

A semeadura foi manual e para a distribuicao do material genético em campo foi
utilizado o esquema de parcelas de progénies com parcelas dos genitores intercalados. A
cada 15 parcelas de progénies F3.4foi colocada uma parcela da genitor, totalizando cinco
parcelas de cada um dos genitores/bloco.

Logo apos a semeadura com o auxilio do pulverizador manual costal de 20L foi
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aplicado herbicida composto por S-Metolacloro visando o controle de plantas daninhas,
na dosagem de 0,2 L ha''. E 20 dias apos semeadura aplicou-se herbicida seletivo pos-
emergente com ingrediente ativo Haloxifope-P-Metilico para controle de plantas
daninhas de folhas estreitas. Ainda, foram realizadas trés capinas manuais efetuadas em
05 e 18 de outubro de 2019 e em 27 de novembro de 2019.

No dia 18 de outubro de 2019 foi aplicado via foliar Cobalto (Co) e Molibdénio
(Mo) na dosagem 150 mL ha™! em pulverizador trator com vazio de 250L. E em 26 de
outubro de 2019 foi realizada adubagdo de cobertura com cloreto de potassio (KCl) a
lanco na dose de 100 kg ha™!.

O manejo fitossanitario foi realizado com aplicagdes de produtos quimicos
comerciais por meio de pulverizador de barra com 150 L de calda. Foi aplicado a cada
15 dias fungicida com ingrediente ativo Mancozebe, na dosagem de 1,5 kg ha'! e o
fungicida composto por Trifloxistrobina e Protioconazol com dose de 0,4 L ha'!. Para o
controle de mancha purpura da semente (Cercospora kikuchii) e oidio (Microsphaera
diffusa) foram aplicados fungicidas com composi¢ao de Piraclostrobina e Epoxiconazol
na dosagem de 0,6 L ha! e o composto por Azoxistrobina e Ciproconazol na dose de
0,2 L ha!. Foram aplicados a cada 15 dias inseticidas com ingrediente ativo Acefato, na
dosagem de 750 g ha'le o com Tiametoxam e Lambda-Cialotrina na dose de 200 mL ha"
].

Ao longo dos dois primeiros meses do ciclo da cultura utilizou-se irrigagdo por
sistema de aspersdo a cada trés com 25 milimetros (mm) de 4gua durante 1 hora. Com o
inicio das chuvas a irrigagdo foi cessada. Na FIGURA 8 encontra-se os dados de

precipitagdo pluvial e temperatura média do ar durante a realizagdo do experimento.
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FIGURA 8 - Temperatura media (°C) e precipitagdo (mm) de setembro a dezembro de
2019, durante condu¢do em campo das PSF3.4, na Fazenda Capim Branco — UFU em
Uberlandia — MG. Fonte: Laboratério de Climatologia e Meteorologia Ambiental —
CLIMA da UFU.

2.4  Avaliacoes fenotipicas dos genitores e progénies F3:4

Foram amostradas e identificadas com fita de cetim colorida duas plantas
fenotipicamente superiores e que entraram primeiro no estadio fenologico reprodutivo

R1 (FEHR; CAVINESS, 1977) para avalia¢des dos seguintes caracteres agrondmicos:

° Nuamero de dias para florescimento (NDF): periodo de dias decorridos entre o
estddio VE (emergéncia) no qual os cotilédones estdo acima da superficie do solo até o

aparecimento da primeira flor na haste principal (estadio fenoldgico reprodutivo R1);

° Numero de dias para maturidade (NDM): periodo de dias decorridos entre o
estddio VE (emergéncia) até¢ a maturidade quando 95% de vagens da soja atinge a cor

de vagem madura (estadio fenoldgico reprodutivo R8);

° Altura da Planta no Florescimento (APF): altura medida em centimetros (cm),
com auxilio de régua, a partir da superficie do solo na haste principal até a extremidade

da haste principal (meristema apical) quando as plantas atingirem o florescimento (R1);

° Altura da Planta na Maturidade (APM): altura medida em centimetros (cm), com
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auxilio de régua a partir da superficie do solo na haste principal até a extremidade do

meristema apical, na maturidade (R8);

° Altura de inser¢ao da primeira vagem (AIV): altura medida em centimetros

(cm), com auxilio de régua, do solo até a inser¢ao da primeira vagem na haste principal;

° Numero de Nos na Maturidade (NNM): obtida pela contagem de todos os nos na

haste principal a partir do n6 cotiledonar na maturidade (R8);

° Numero de Nos Produtivos (NNP): obtida pela contagem de todos os nds ou

ramos na haste principal que apresentavam a presenca de vagens (RS);

° Numero de Nos Ramificados (NNR): obtida pela contagem de todos os nés que

apresentavam ramifica¢des da haste principal (R8);

° Numero de vagens (NVT): posterior a colheita, foram contadas todas as vagens

produzidas pela planta;

° Producao de graos por planta (PGP): massa dos graos em gramas (g), produzido

pelas duas plantas da parcela util;

. Producdo de graos por linha (PGL): massa dos grdos em gramas (g), produzido
por todas as plantas da parcela.

Para definicdo dos estadios fenologicos vegetativos e reprodutivos das plantas,
foi utilizada a escala de Fehr e Caviness (1977).

Os dados para cada um dos caracteres agrondmicos avaliados foram submetidos
a andlise de variancia (ANOVA), considerando os efeitos de gendtipos aleatorio,

conforme o modelo estatistico abaixo:

Em que:

Y;j: valor de cada cardter em uma parcela que compreende o i-€simo gen6tipo no j-
ésimo bloco;
w: média geral da carater;
G;: efeito do genotipo considerado aleatorio i;
l

B;: efeito do bloco considerado aleatorio j;
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&;;: efeito do erro considerado aleatério.

As médias dos genotipos foram submetidas ao teste de agrupamento de Scott-

Knott ao nivel de 1% e 5% de probabilidade.

Foi estimado o parametro coeficiente de variagdo genotipica (CVj)

A

Og
cv, = <2x 100
m

Em que:

CV,: Coeficiente de variagdo genético;
G4 estimativa do desvio padrdo genotipico;

m: média observado do carater.

Ainda, foi estimado o parametro herdabilidade no sentido amplo com base na

equagao a seguir:

_ 9§
~ OMT
Q /.

HZ

_ QMT — QMR
N r

2
Og

Em que:

H?: Herdabilidade;

ngz variancia genética;

QMT': quadrado médio do tratamento na ANOVA;
QMR: quadrado médio do residuo na ANOVA;

r: numero de repetigoes.
As estimativas dos ganhos de selecdo foram obtidas por diferentes estratégias de
selecdo: 1) Selecao direta e indireta (CRUZ, 2006); 2) indice da soma de “ranks” de

Mulamba & Mock (1978) e 3) indice da distancia gendtipo-idedtipo (CRUZ, 2006). O
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critério de selecdo utilizado foi reduzir os carater NDF e aumentar os caracteres APF,
AIV, NNP, NNR, NVT, PG/planta e PG/linha.
O ganho esperado pela selecao direta (CRUZ, 2006) no i-ésimo carater (GS;) foi

estimado baseando-se no diferencial de selecdo, pela formula:

GS; = (Xg; — Xo)hi = DS;h}
Em que:
X,;i: média das progénies selecionadas para o carater i
X,;: média original da populacao;
DS;: diferencial de selegdo praticado na populagao;

h?: herdabilidade do caréter i.

O ganho indireto do carater j, pela selecio no carater i, foi dado por:

Em que:

GSj(i: diferencial de selecdo indireto obtido em fungdo da média do carater daqueles
individuos cujas superioridades foram verificadas com base em outro carater, sobre o

que se pratica a selegdo direta.

Para o indice de somas de “ranks” de Mulamba & Mock (1978) foram somadas

as ordens de cada progénie, resultando no indice de sele¢do, como descrito abaixo:
Ii =1+ 1g + 0+ 1y
Em que:

I;: valor do indice para a progéniei;
1;;- classificagdo (ou “rank”) da progénie i em relagdo ao j-€simo carater;

n: numero de caracteres considerado no indice.

Os pesos foram dados por:

I; = pur +pipty + -+ Pintn

110



Em que:
pj: peso econdmico atribuido ao j-€simo carater.

No indice da distancia gen6tipo-idedtipo (DGI) (CRUZ, 2006), foram calculados
a média ¢ 0 maximo ¢ o minimo dos valores para cada varidvel. Considerou-se X;;
como o valor fenotipico médio do i-€simo gendtipo em relagdo a j-€sima caracteristica.
Também considerou-se o valor Y;; que representa o valor fenotipico médio
transformado, e C; uma constante relativa a depreciagdo da média do gendtipo. Assim,
teve-se: LI; como limite inferior a ser apresentado pelo gendtipo, relativo a
caracteristica j, LS; como limite superior a ser apresentado pelo genotipo e V0; como

valor 6timo a ser apresentado pelo gendtipo, sob selecao.

Se LIj SXL-J- < LS]-, entdo Yl-j =Xl-j;
Se XU<LI], Yl] :Xij + VOJ - LI] - C],

Se XU>LI], Yl] :Xij + VOJ - LI] - C]

No procedimento, foi considerado C; = LS; — LI;. O valor C; garantiu que
qualquer valor de X;; dentro do intervalo de variagdo em torno do 6timo resultasse em
um valor de Y;; com magnitude proxima do valor 6timo (V0;), ao contrario dos valores
de X;; fora desse intervalo. Assim, a transformagdo X;; foi realizada para garantir a
depreciagdo dos valores fenotipicos fora do intervalo. Os valores de Y;; obtidos por

transformagado foram, posteriormente, padronizados e ponderados pelos pesos atribuidos

a cada caracteristica, obtendo os valores y;;, conforme especificado a seguir:
Y;;

Yij =\/71Tyj)

Em que:

S(Y;): desvio-padrao dos valores fenotipicos médios obtidos pela transformagio;

a;: peso ou valor econdmico da caracteristica.
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Para o calculo, também foram necessarias a padronizag¢ao e ponderacao do VO;,

conforme especificado:

Vo,

You = V5

Entdo, calcularam-se os valores do indice da distancia do gendtipo-idedtipo
(DGI) expressos pelas distancias entre os genotipos € o ideodtipo, conforme ilustrado

abaixo:

1 n
Ipgr = ;zjzl(yij ‘VOj)Z

A partir destes indices, sdo identificadas as melhores progénies e calculados os
ganhos de selecao.

Na selegdo direta e indireta foi considerado o decréscimo para o carater nimero
de dias para o florescimento e acréscimo para os demais caracteres. Para os indices:
soma de “ranks” de Mulamba & Mock (1978) e da distancia genotipo-idedtipo (CRUZ,
2006). Ainda, para o indice DGI os valores 6timos, limites inferiors e superiors foram
definidos coforme o ideal para a cultura da soja.

Para todas as metodologias foi empregado o sentido de selecdo negativo como
favoravel para NDF com o objetivo de selecionar progénies com menor ciclo
vegetativo. Para APF, AIV, NNP, NNR, NVT, PGP e PGL foi adotado o sentido de
selecdo positivo, para selecdo de progénies com os maiores valores para esses
caracteres.

Todas as andlises estatistico-genéticas foram realizadas utilizando-se o Programa

Computacional em Genética e Estatistica - GENES (CRUZ, 2016).
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Constatou-se efeito significativo pelo teste F, ao nivel de 1% e 5% de
probabilidade entre as progénies F3.4 para a maioria dos caracteres agrondmicos
analisados. O que indica a existéncia de variancia genética, fator essencial para a
selecdo com éxito de genotipos superiores. Para os caracteres numero de dias para
maturidade (NDM), altura da planta na maturidade (APM) e namero de noés na
maturidade (NNM) ndo se observou diferenga estatistica entre as progénies (TABELA

11).

TABELA 11 - Quadrados médios, pardmetros genéticos, coeficiente de variagcdo e
média para 11 caracteres agronomicos em progénies F3.4 de soja, em Uberlandia - MG.

Caracteres QMG h? (%) CVg (%) CVe (%) Média geral
NDF 7.973%%* 40.26 291 5.02 43.4
NDM 25.02 ns 23.07 1.29 3.34 131.3
APF 79.31%* 37.01 9.15 16.88 41.8
APM 107.82 ns 13.50 4.43 15.88 60.7
AlV 22.37 * 30.48 18.05 38.55 10.2
NNM 1.80 ns 5.16 1.71 10.36 12.6
NNP 291 * 27.31 6.46 14.9 9.7
NNR 1.92 ** 41.72 20.06 33.54 3.1
NVT 155.21 ** 60.64 17.88 20.37 38.6

PG/planta 14.84 * 26.36 8.33 19.7 16.7

PG/linha 6386.03* 30.68 12.69 26.97 246.6

NDF e NDM: numero de dias para o florescimento e para maturidade (dias),
respectivamente; APF e APM: altura de plantas no florescimento e na maturidade (cm),
respectivamente; AIV: altura de inser¢do da primeira vagem (cm); NNM, NNP e NNR:
nimero de ndés na maturidade, produtivos e ramificados, respectivamente; NTV:
numero total de vagens; PGP: produgdo de graos por planta (g); PGL (g): produ¢ado de
grios por linha. QMG: quadrado médio do genétipo; h2 (%): herdabilidade no sentido
amplo; CV(g) (%): coeficiente de variacdo genético e CVe (%): coeficiente de variagao
geral.** e *: significativo ao nivel de 1% e 5% de probabilidade para o teste F,
respectivamente; ns: ndo significativo para o teste F. Fonte: A autora.

A herdabilidade (h*) é um dos parametros mais significativos no melhoramento
genético, sendo utilizada pelos melhoristas para uma selecdo com éxito. Isso porque,
este parametro participa da expressao do ganho com a sele¢do e, com isto, permite
avaliar as possibilidades de selecdo antes que elas sejam realizadas (RAMALHO;

BRUZI; TEIXEIRA, 2017).
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O coeficiente de herdabilidade varia de 0 a 100%, sendo considerada ideal
quando superiores a 70% (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012; RAMALHO et al.,
2012). Quando o coeficiente for igual a 100, o fenotipo € completamente determinado
pelo gendtipo, nao tendo o ambiente influéncia sobre a manifestagdo do carater. Um
coeficiente igual a zero sugere que a variabilidade do carater ndo tem origem genética
(SILVEIRA et al., 2006).

Para este estudo, de maneira geral as herdabilidades no sentido amplo oscilaram
de 5,16% para nimero de nds na maturidade (NNM) a 60,64% para nimero de vagens
totais (NVT) (TABELA 11). Herdabilidade de baixa amplitude sdo comuns em
caracteres de heranca poligénica, em fun¢do de um grande nimero de loci que o
controla, levando também a uma grande influéncia do ambiente (BARBARO et al.,
2009; COSTA et al., 2008; HAMAWAKI et al., 2012).

Silva et al. (2018) ao analisarem progénies Fsde soja alcangaram herdabilidades
no sentido amplo acima das obtidas nesta pesquisa com 44% para APM; de 80% para
AIV; de 60% para NNR e de 88% para NVT.

Ao pesquisarem 202 gendtipos de soja na geragdo Fe na safra 2013/2014 em
Jaboticabal — SP Andrade et al. (2016) obtiveram herdabilidades abaixo das obtidas
neste estudo para os caracteres: NDF (27%); AIV (29,5%) e NVT (45,69%) e acima
para os caracteres: NDM (75%); APF (26,54%); APM (38,47%); NNM (34,73%); NNR
(46%) e PGP (36%).

Ao estimarem herdabilidades em duas populagdes F4 de soja Hakim; Suyamto
(2012) encontraram para a populacdo 1 valores de 30,3% (NDF); 39,8% (NDM); 53,7%
(APM); 33,5% (NNM); 20,6% (NNP); 55,4 % (NVT) e 18,3 % (PGP). Ja para a
populacdo 2, as herdabilidades foram de 36,1 % (NDF); 42,6 % (NDM); 58,2%
(APM); 26,7 % (NNM); 18,3% (NNP); 47,6 % (NVT) e 21,1 % (PGP).

O coeficiente de variacdo genético CVg (%) ¢ um indicador do potencial
genético da populacdo em estudo, ou seja, da variabilidade genética. O menor CVg (%)
foi obtido pelo cardter NDM com 1,29 % e o maior para o numero de nds ramificados
(NNR) com 20,06 % (TABELA 11).

O coeficiente de variagdo demonstra o grau de precisdo experimental. Segundo
Pimentel-Gomes (2009) sao considerados baixos, quando valores de CVe inferiores a
10%, médios quando estdo entre 10 a 20% e alto quando superiores a 30%. Para a
maioria das caracteristicas este coeficiente foi menor que 20% (3,34% - NDM; 5,02% -

NDF; 10,36% - NNM; 14,9% - NNP; 15,88% - APM; 16,88% - APF € 19,7% - PGP), o
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que indica boa precisao ambiental. Entretanto, para os demais caracteres NVT
(20,37%); PGL (26,97%); NNR (33,54%) e AIV (38,55%), este parametro foi superior
a 20% (TABELA 11). Estes valores de CVe (%) estdo de acordo com o apresentado na
literatura para estes caracteres em experimentos agricolas na cultura da soja (BIZARI et
al.,2017; BIANCHI et al., 2019; LUIZ et al., 2020; MATTOS et al., 2020; SILVA et al.
2018).

Na Tabela 12 encontram as médias maximas e minimas ¢ o teste de agrupamento

de médias de Scott-Knott para cada carater.

TABELA 12 - M¢édias minimas e maximas de oito caracteres agrondmicos de
progénies F3.4 de soja e genitores no municipio de Uberlandia — MG.

Progénies F3:4

Genitores
Caracteres Grupo "a" Grupo "b"
Minimo Maximo Minimo Maximo BRS256rr TMGI1179rr
NDF 43.5 48.0 38.0 43.0 445 a 43.0b
APF 40.5 62.0 26.5 40.0 41.0a 385D
AIV 11.5 22.0 5.5 11.0 11.5a 11.0b
NNP 10.0 12.0 6.0 9.5 9.5b 10.5a
NNR 3.5 6.0 0.0 3.0 3.0b 3.0b
NVT 39.5 62.5 21.0 39.0 37.0b 355D
PGP 17.5 25.0 11.0 17.0 16.5b 155b
PGL 110.0 419.5 - - 196.0 249.0

NDF: numero de dias para o florescimento (dias); APF: altura de plantas no
florescimento (cm); AIV: altura de insercdo da primeira vagem (cm); NNP e NNR:
nimero de noés produtivos e ramificados, respectivamente; NTV: niimero total de
vagens; PGP: producdo de graos por planta (g); PGL: producdo de graos por linha (g).
Grupo "a" e "b" refere-se as médias que apresentaram a mesma letra pelo teste Scott-
Knott a 10 % de significancia. Fonte: A autora.

Para o NDF a média das progénies ficaram abaixo de 50 dias, com a menor fase
vegetativa de 38 dias e a maior de 48 dias. Ainda, para o este carater observou-se a
formacdo de dois grupos. Para o grupo “a” a progénie mais precoce teve média de
duracdo do periodo vegetativo de 43,5 dias e a mais tardia de 48,0 dias. Ja para o grupo
“b” a amplitude para dias para o florescimento foi de 38,0 a 43,0 dias. Os genitores,
BRS256rr € TMG1179rr, obtiveram médias de 44,5 e 43,0 dias e ficaram no grupo “a”
e “b”,respectivamente (TABELA 12).

Sousa et al. (2020) ao avaliarem a diversidade genética de 35 gendtipos de soja

com auxilio de microssatélites também obtiveram a formacao de dois grupos e média de

47,29 dias para o carater numero de dias para o florescimento. Em contrapartida,
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Oliveira et al. (2017) em estudo de caracteres agrondmicos com 24 genotipos de soja no
ano agricola de 2011/2012 em Uberlandia-MG formaram quatro grupos distintos e
encontraram média acima do obtido para esta pesquisa com 65,62 dias para o
florescimento.

Quanto a altura da planta no florescimento (APF) dois grupos foram formados.
O grupo “a” apresentou plantas com altura de 40,5 cm a 62,0 cm, sendo que, o genitor
BRS256rr, se encaixou neste grupo com 41,0 cm de altura. O segundo grupo “b”
obteve valores de 26,5 cm a 40,0 cm, no qual o genitor TMG1179gr se inseriu com 38,5
cm de altura (TABELA 12).

De acordo Sediyama; Silva; Borém (2015) na soja a altura de inser¢do da
primeira vagem (AIV) deve ser entre 10 a 15 cm, de modo que, evite danos e perdas de
graos e, permita uma colheita mecanizada maximizada e eficiente. As médias das
progénies ficaram com altura abaixo (5,5 cm) e acima (22,0 cm) do considerado ideal
para a cultura da soja e constituiram dois grupos. Sendo que, no primeiro grupo o valor
minimo foi de 11,5 cm ¢ o maximo de 22,0 cm. Para o segundo grupo a menor média
foi de 5,5 cm e a maior de 11,0 cm. Quanto aos genitores, ambos, estavam dentro do
recomendado para a soja, sendo a BRS256rr com AIV de 11,5 cm pertencendo ao
grupo “a” e a TMG1179rr ao grupo “b” com 11,0 cm de AIV (TABELA 12).

Silva et al. (2018) em pesquisa com caracteres agrondmicos em progénies Fs
observaram médias entre 12,0 a 13,0 cm para a altura de inser¢do da primeira vagem,
sendo dentro dos valores obtidos neste estudo. J4 Ribeiro et al. (2016) obtiveram
amplitude de variabilidade das médias aproximadas aos obtidos neste estudo. Estes
autores avaliaram os atributos agrondmicos cultivares comerciais de soja na regidao
central do estado do Tocantins e encontraram médias de 12,30 cm a 18,58 cm para AIV
agrupadas em quatro grupos distintos.

Uma planta de soja com alta capacidade produtiva deve apresentar em média de
17 a 18 nods na haste principal (SEDIYAMA, 2016). Tanto os genitores quanto as
progénies obtiveram média de nimero de nds produtivos (NNP) abaixo do indicado
como favoravel para um genotipo com elevada produtividade. Observou-se formagao de
dois grupos, no qual o grupo “a” teve amplitude de médias de 10,0 a 12,0 nds
produtivos e o grupo “b” de 6,0 a 9,5 nds. O genitor BRS256rr ficou no segundo grupo
com 9,5 nos e o genitor TMG1179rr no primeiro grupo com 10,5 nos produtivos
(TABELA 12). Meier et al. (2019) obtiveram média dentro dos valores alcancados

nesse estudo. Ao estudarem a performance agrondmica e correlacdo linear entre
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componentes de rendimento da soja em dois locais de cultivo no Estado do Rio Grande
do Sul, esses pesquisadores, encontraram média de 9,38 nos produtivos.

O carater nimero de no6s ramificados (NNR) ¢ indicativo de maior produgdo de
vagens na soja. De acordo com Ludwig et al. (2010) quanto maior o nimero de nos
ramificados maior as condigdes para maior formagdo de flores e, consequentemente de
vagens, Visto que as estruturaras reprodutivas na planta sdo formadas nas axilas dos nos.
Quanto a este carater, ocorreu a formagdo de dois grupos. Sendo que, o grupo “a”
apresentou média de 3,5 a 6,0 nés e o grupo “b” de 0,0 a 3,0 nés ramificados. Ambos
genitores obtiveram média de 3,0 nds, pertencendo ao segundo grupo (TABELA 12).

Smiderle et al. (2019) ao avaliarem as correlagdes em soja com diferentes
densidades de semeadura no municipio de Boa Vista — AM alcangaram média que
oscilaram de 1,83 a 3,45 para o nimero de nds ramificados, uma amplitude de variagao
dentro das obtidas nesta pesquisa. Leite et al. (2018) alcancaram média dentro das
obtidas neste trabalho. Em pesquisa para selecionarem progénies Fs de soja portadores
do gene RR com bons caracteres agrondmicos por meio de analise multivariado e indice
de selec¢do, estes autores, alcancaram média de 3,18 nds ramificados, com média dentro
das encontrados nesta pesquisa.

O numero de vagens totais por planta (NVT) é um carater importante, visto que,
¢ um dos componentes do rendimento de graos em soja, que mais contribui para o
alcance de maiores produtividades. Segundo Matsuo; Ferreira; Sediyama (2015) as
cultivares nacionais apresentam um maximo de 80 vagens por planta. Nenhuma
progénie ou genitores atingiu a média das cultivares brasileiras. Sendo que, o grupo “a”
obteve média de 39,5 a 62,5 vagens/planta e o grupo “b” de 21,0 a 39,0 vagens/ planta.
Os parentais BRS256rr € TMG1179rr ficaram no segundo grupo com médias de 37,0 e
35,0 vagens, respectivamente (TABELA 12).

Zuffo et al. (2018) com o objetivo de avaliarem a influéncia de alguns caracteres
agrondmicos de cultivares de soja, em fun¢do de diferentes densidades de planta, € a
contribuicdo dessas caracteristicas no rendimento de graos alcangaram média de 50,1
vagens, sendo dentro das médias obtidas neste estudo. Bizari et al. (2017) em pesquisa
com 386 progénies Fs no ano agricola de 2012/2013 em Jaboticabal-SP, observaram
média de NVT acima desta pesquisa, com 95,70 vagens totais por planta.

Os reduzidos valores encontrados para nimero de nds produtivos e ramificados,
respectivamente ¢ de nimero total de vagens, provavelmente aconteceram porque os

genitores utilizados ndo sdo recomendados para Minas Gerais e, consequentemente
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encontram-se em condi¢des de clima e fotoperiodo distintos.Sabe-se que o desempenho
agrondmico de uma cultivar ocorre em fun¢do do seu potencial genético, bem como do
ambiente em que sdo cultivadas (BARBOSA et al., 2013).

A semeadura em setembro, ou seja, fora da época recomendada para a soja,
também pode ter exposto a diferentes combinacdes de fotoperiodo e temperatura
refletindo na redugdo destes caracteres (NNP, NNR e NVT). De acordo com Camara
(2015) semear um gendtipo de soja de forma precoce ou tardia pode contribuir para
alteragdes fenotipicas na planta. Estudos realizados por Zanon et al. (2016)
demonstraram que o menor numero de nds no estadio fenoldgico R8 da soja ocorreu em
virtude na semeadura em setembro (antes da época preferencial), devido as plantas
terem sido expostas a um fotoperiodo curto no final de setembro e inicio de outubro.

De acordo com Sediyama; Oliveira; Sediyama (2016) de modo geral as
cultivares de soja utilizada para produgdo de o6leo e farelo apresentam o peso médio
entre 12 a 20 g por 100 sementes.A producdo de grios por planta (PGP) obteve
amplitude de variabilidade de 11,0 g a 25,0 g. As progénies foram separadas em dois
grupos, no qual o primeiro alcancou médias de 17,5 a 25,0 g e a do segundo de 11,0 g a
17,0 g. Quanto aos genitores, ambos, permaneceram no grupo “b” com 16,5 gramas
para a BRS256rr e 15,5 gramas para a TMG1179rr (TABELA 12).

Com relagdo a produgdo de graos por linha (PGL) apesar do efeito significativo
das progénies, ndo observou-se distin¢do de grupos. As médias das progénies oscilaram
de 110,0 a 419,5 gramas. Enquanto os genitores apresentam média de 196,0 g para a
BRS256rr € 249,0 g para a TMG1179rr (TABELA 12).

De acordo com Cruz et al. (2017) a genética quantitativa ocasiona inimeras
contribuigdes praticas para o melhoramento genético vegetal, entre elas, a possibilidade
de avaliagdo dos ganhos a serem obtidos por distintas estratégias de selegao.

Conhecer os ganhos de selecao ¢ de grande importante, visto que, permitem
orientar de maneira mais satisfatoria os melhoristas, predizer o sucesso do esquema de
selecdo adotado, selecionar ou descartar populacdes e concentrar esforcos na avaliacdo
de caracteres de maior importancia e potencialidade de ganho (CRUZ et al., 2017,
CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

A selecao direta fundamenta-se na obtencdo de ganhos méaximos em um Unico
carater no qual se pratica a sele¢do e, dependendo da relagdo desse carater com os
outros, poderdo ocorrer respostas positivas ou negativas nos caracteres de importancia

secundaria, que ndo foram analisados no processo de selecao (CRUZ, 2013).
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A Tabela 13 apresenta as estimativas de ganhos de selecdo direta e indireta para

oito caracteres agronomicos.

TABELA 13 - Estimativas de ganhos de selecdo (GS%) obtidos para oito caracteres

analisados, pela selecao direta e indireta, para 123 progénies F34, no municipio de
Uberlandia - MG.

Caracteres NDF APF AlV NNP NNR NVT PGP PGL

NDF -2.32 091 0.9 02 -05 -0.86 -0.49 0.74
APF 2.1 7.22 2.55 0.59 -247 -0.82 -0.12 7.42
AlV -0.88 554 1293 -7.27 -133 -5.46 -1.05 2.56
NNP -0.38  0.49 -2.75 438 426 3.03 -0.3 1.15
NNR -0.74 -5.09 -1.26 10.7 16.81 16.53 11.87 5.21
NVT 1.74 -125 -3.89 563 1222 18.06 13.68 2.36
PGP -0.02 -0.13 -0.52 -0.39 6.2 9.67 5.55 1.35
PGL -2.65 11.29 1.79 212 384 236 1.91 9.12

NDF: numero de dias para o florescimento (dias); APF: altura de plantas no florescimento
(cm); AIV: altura de inser¢do da primeira vagem (cm); NNP e NNR: nimero de nds
produtivos e ramificados, respectivamente; NTV: numero total de vagens; PGP: producao
de graos por planta (g); PGL: producdo de graos por linha (g). Valores na diagonal em
negrito referem-se ao ganho de sele¢do direta, os demais valores aos ganhos de selegdo
indireta. Fonte: A autora.

O critério de selegdo utilizado foi decréscimo para o NDF e acréscimo para os
demais caracteres (APF, AIV, NNP NNR, NVT, PGP e PGL). A seclecdo direta
ocasionou os maiores ganhos individuais em relacdo a sele¢do indireta para os
caracteres: NDF (-2,32%); AIV (12,93%); NNP (4,38%); NNR (16,81%) e NVT
(18,06%).

Em estudo para estimar com ganhos de selecdo por meio da selecdo direta e
indireta, diversos autores também encontraram os maiores ganhos individuais para a
selecdo direta quando comparado a sele¢do indireta (AKRAM et al., 2016; BARBARO
et al., 2009; BIZARI et al., 2017; TEIXEIRA et al. 2017b).

Os maiores ganhos de selecdo direta foram obtidos para o atributo NVT com
18,06%, seguido de NNR com 16,81% e AIV com 12,93%. Enquanto, os menores
ganhos direto foram alcangados para NDF com -2,32% e NNP com 4,48% (TABELA
13). Barbaro et al (2009) estimaram o ganho de sele¢do direto e indireto em cinco
populagdes de soja na geragdes Fs no agricola 2003/2004 e na geragao F¢ na safra
2004/2005. Para a geracdo Fs os maiores ganhos diretos foram para os caracteres
nimero de nos na maturidade e de altura da inser¢do da primeira vagem e, para a

geracdo Fe 0 maior ganho foi para o carater nimero de nds na maturidade.
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Ja Zuffo et al. (2017) ao estimarem os ganhos de selecao direta em genoétipos de
soja no municipio de Lavras — MG, obtiveram resultados discordantes dos atingidos
nesta pesquisa. Os autores alcangaram ganhos diretos de: - 0,118 %; - 0,005% e de
0,107 % para APF, AIV e NVT, respectivamente.

Do mesmo modo, resultados distintos desta pesquisa foram alcancados por
Akram et al. (2016) que ao analisarem a variabilidade genética de 11 gendtipos de soja
encontraram ganhos de selecdo direta de - 0,995 % para o carater nimero de dias para o
florescimento, de 0,0728 para o numero de nos ramificados, de 1,973 % para o nimero
de vagens totais e de 2,848 % para produgdo de graos por planta.

Observou-se que a selecdo direta para a APF promoveu o maior ganho indireto
para PGL com 11,29% (TABELA 13). E, a selecdo direta para nimero de vagens totais
permitiu o maior ganho indireto para a produgdo de graos por planta com 9,67%, além
de ganho de 16,53% para nlimero de no6s ramificados (TABELA 13).

A selecdo direta de plantas com base no nimero de dias do florescimento ndo ¢
viavel, visto que, ocasionou ganho direto positivo apenas para o carater NVT (1,74%).
Para os demais caracteres os ganhos indiretos foram negativos com -2,1% (APF); -0,88
(AIV); -0,38 (NNP); (-0,88); -0,74 (NNR); -0,02 (PGP) e de -2,65 (PGL) (TABELA
13).

A selecao indireta de NVT resultou em ganhos diretos de 13,68% para PGP,
12,22% para NNR e de 2,36% para PGL. Ainda, a sele¢do indireta do atributo PGL ¢
interessante, ja que, permitiu um ganho de selecdo direto negativo para NDF (-2,65) e
ganhos diretos positivos para os demais caracteres com 11,29% para APF; 1,79% para
AlV; 2,12% para NNP; 3,84% para NNR; 2,36% para NVT e de 1,91% para PGP
(TABELA 13).

Na Tabela 14 encontram as médias das 30 progénies F3.4 superiores selecionadas
por meio da sele¢do direta para os caracteres numero de dias para o florescimento,
numero de nds produtivos, numero de vagens totais, producdo de graos por planta e

producdo de graos por linha.
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TABELA 14 - Média das 30 progénies F3.4 de soja superiores selecionadas pela selecao

direta.

Progénies NDF Progénies NNP Progénies NVT

Progénies PGP

Progénies PGL

UFU63 33.0 UFU38 120 UFU101 62.5 UFU102 250 UFUI121 4195
UFU32 385 UFU41 120 UFU4 59.5 UFU86 23.0 UFU&88 400.0
UFU85 395 UFU71 120 UFU 1121 57.5 UFU4 22,5 UFU23 3855
UFU26 40.0 UFU 101 12.0 UFU?7 56.5 UFU71 225 UFU109 367.0
UFU 107 40.0 UFU 7 11.5 UFUI111 56.5 UFU7 22.0 UFU 4 362.0
UFU 9 40.5 UFU11 115 UFU102 545 UFU63 21.5 UFU26 345.0
UFU 11 405 UFU39 115 UFU72 53.0 UFU72 21.5 UFU64 3385
UFU72 405 UFU72 11.5 UFUI11 50.5 UFUI11 21.0 UFU108 338.5
UFU 77 405 UFU91 115 UFU17 50.5 UFU26 21.0 UFU117 338.5
UFU 83 40.5 UFU3 11.0 UFU44 50.5 UFUS88 21.0 UFU60 325.0
UFU92 40.5 UFU24 11.0 UFU103 50.5 UFU70 20.5 UFUS8 324.5
UFU94 40.5 UFU26 11.0 UFU1 50.0 UFU9 205 UFU19 3225
UFU 102 40.5 UFU34 11.0 UFU37 50.0 UFUI101 20.5 UFU33 3145
UFU 1 41.0 UFU42 11.0 UFU38 495 UFUI 20.0 UFU 105 313.0
UFU49 41.0 UFU49 11.0 UFU63 495 UFU37 20.0 UFU&81 312.0
UFU 52 41.0 UFUS55 11.0 UFU9 495 UFUS82 20.0 UFU71 310.5
UFU98 41.0 UFUS56 11.0 UFU88 485 UFU 121 20.0 UFU&80 308.0
UFU35 415 UFUS57 11.0 UFU69 47.0 UFU42 19.5 UFU112 307.0
UFU46 415 UFU60 11.0 UFUI117 47.0 UFU44 19.5 UFU32 305.5
UFU 53 415 UFU62 11.0 UFUS5S6 465 UFU73 19.5 UFU&87 302.5
UFU 58 415 UFU69 11.0 UFU70 46.5 UFUI116 19.5 UFU93 299.5
UFU69 415 UFU97 11.0 UFU77 46.5 UFU117 19.5 UFU 113 298.5
UFU90 415 UFU99 11.0 UFU92 46.5 UFUS&8 19.0 UFU 104 297.0
UFU93 41.5 UFU103 11.0 UFU25 46.0 UFU17 19.0 UFUI18 2945
UFU 110 40 UFU106 11.0 UFU30 455 UFU31 19.0 UFU74 290.5
UFU 7 42.0 UFU107 11.0 UFUS5 455 UFU36 19.0 UFUS86 289.5
UFU40 42.0 UFU113 11.0 UFU86 455 UFU67 19.0 UFUS56 288.5
UFU 57 42.0 UFU118 11.0 UFU91 455 UFU76 19.0 UFU 101 286.5
UFU59 42.0 UFU121 11.0 UFUI118 455 UFUS87 19.0 UFU90 286.0
UFU62 42.0 UFU123 11.0 UFU42 450 UFU18 185 UFU13 285.5

P: 44.0 P: 10.0 P: 37.0 P: 17.0 P: 196.0

P2 43.0 P2 10.0 P2 36.0 P2 15.0 P2 249.0

NDF: numero de dias para o florescimento (dias); NNP: nimero de nos produtivos; NTV:
numero total de vagens; PGP: producdo de graos por planta (g) e PGL: producao de graos por
linha (g). P1: BRS256rr € P2: TMG1179gr. Fonte: A autora.

Ao analisar a Tabela 14, notou-se que todas as progénies para todos os

caracteres foram superiores aos parentais, BRS256grr ¢ TMGI1179rr, 0 que ¢

interessante para o alcance de progénies superiores. A progénie UFU 72 sobressaiu

comparada as demais por reunir a maior quantidade de caracteres positivos, sendo eles:
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NDF, NNP, NVT e PGP. Outras progénies também se destacaram por agrupar
caracteres favoraveis, sendo elas as progénies: UFU 1, UFU 7, UFU 63 e UFU 102
(NDF, NVT e PGP); a UFU 69 (NDF, NNP e NVT); a UFU 71 (NNP, PGP ¢ PGL); a
UFU 88 (NVT, PGP e PGL) e a UFU 90 (NDF, NVT e PGL).

Nos programas de melhoramento genético, a selegdo baseada em um ou poucos
caracteres, tem-se mostrado ineficiente. Isso porque, conduz a formagao de um gendtipo
superior em relacdo aos caracteres selecionados, mas com desempenho menos favoravel
em relacao aos outros caracteres ndo considerados na selecaio (RAMALHO et al., 2012),
dificultando a selecdo de genotipos superiores.

Segundo Nogueira et al. (2012) o melhoramento genético tem como proposito
melhorar um carater principal, € manter ou aprimorar a expressdo de outros caracteres
simultaneamente. Uma opg¢ado para se realizar selecdo de um conjunto de caracteristicas
de interesse, de forma sincronizada, e, com obtencdo de ganhos no sentido favoravel a
todas elas sdo o uso dos indices de selecao.

Nos indices de selegdo o processo seletivo ocorre com base nos valores dos
indices (valor numérico), que funciona como carater adicional (super carater), teorico,
resultante da combinacao linear de todos os caracteres de interesse para cada unidade a
ser selecionada, independentemente da existéncia ou nao de correlagdo entre estes
(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Por conseguir tal feito, os indices de selegao,
identificam de maneira rapida e eficiente, as progénies que podem ser mais adequadas
para os propdsitos do melhorista aumentando a chance de éxito do programa de
melhoramento genético (BIZARI et al., 2017; LEITE et al., 2016; TEIXEIRA et al.,
2017b).

Na Tabela 15 encontram-se as estimativas de ganhos de selecdo para oito
caracteres por meio do indice de soma de “ranks” (MULAMBA; MOCK, 1978) e
indice do genotipo-idedtipo (CRUZ, 2006).
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TABELA 15 - Estimativas dos ganhos de sele¢do (GS%) obtidos para oito caracteres pela
selecdo pelo Indice do genotipo - idedtipo (Cruz, 2006) e Indice de Soma de Ranks (Mulamba
& Mock, 1978) para 123 progénies F3.4 de soja, no municipio de Uberlandia - MG.

Caracteres Mulamba & Mock (1978) Distancia do genotipo- idedtipo
NDF -0.56 -0.48
APF 2.13 2.09
AlV 1.06 -1.82
NNP 2.19 2.19
NNR 11.38 12.04
NVT 12.57 13.47
PGP 3.99 4.25
PGL 3.55 4.42
Total 37.11 36.95

UFU 72, UFU 116, UFU 86, UFU 45, UFU 121, UFU 90, UFU 101, UFU
UFU 117, UFU 56, UFU 5, UFU 53, 117, UFU 91, UFU 72, UFU 86, UFU
UFU 106, UFU 23, UFU 6, UFU 4, 5, UFU 45, UFU 96, UFU 56, UFU

Progénies UFU 73, UFU 101, UFU 96, UFU 82, 77, UFU 55, UFU 106, UFU 88, UFU

selecionadas UFU 90, UFU 123, UFU 116, UFU 6, UFU 4, UFU 116, UFU 73, UFU
88, UFU 18, UFU 113, UFU 103, 90, UFU 37, UFU 123, UFU 70, UFU
UFU 71, UFU 65, UFU 70, UFU 3, 69, UFU 3, UFU 65, UFU 60, UFU
UFU 69, UFU 107 e UFU 37 81, UFU 109 e UFU 112

NDF: nimero de dias para o florescimento (dias); APF: altura de plantas no florescimento
(cm); AIV: altura de insercdo da primeira vagem (cm); NNP e NNR: nimero de nos
produtivos e ramificados, respectivamente; NTV: niimero total de vagens; PGP: produgao de
graos por planta; PGL: producao de graos por linha. Fonte: A autora.

Quando comparados aos ganhos da selecdo direta e indireta (TABELA 13), de
modo geral, os ganhos diretos de ambos os indices, soma de “ranks” e do genotipo-
ideotipo, foram inferiores para todos os caracteres (TABELA 15). Isto pode ter
ocorrido, pois os indices de selecdo ocasionam uma distribui¢ao equilibrada dos ganhos
de selecdo. De acordo com Cruz; Regazzi; Carneiro, (2012) no indice de selecdo o
ganho sobre o carater ¢ reduzido, no entanto essa redugdo ¢ compensada por uma
melhor distribuicao dos ganhos favoraveis nos demais caracteres.

O indice de soma de “ranks” de Mulamba e Mock (1978) consiste em classificar
os gendtipos em relacdo a cada um dos caracteres avaliados na ordem favoravel ao
melhoramento, sendo, em seguida, somadas as ordens de “ranks” ou a classificagao de
cada gendtipo, resultando no indice de selecdo. Para este indice os maiores ganhos

individuais foram para os caracteres: numero de vagens totais (12,57%), nimero de nds
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ramificados (11,38%), producdo de graos planta (3,99%) e produgdo de graos por linha
(3,55%) (TABELA 15).

A metodologia de indice da distancia gendtipo-idedtipo (CRUZ, 2006) permite
determinar os valores Otimos para cada varidvel, bem como o intervalo de valores
considerados adequados para o melhoramento, sendo que para cada variavel sao
calculados a média, 0 méximo e o minimo dos valores. Para este indice os ganhos
individuais foram maiores e para os mesmos caracteres do indice de soma de “ranks”
com 13,57% para o NVT, de 12,04% para o NNR, de 4,42% para a PGL e de 4,25%
para a PGP (4,25%) (TABELA 15).

Resultados diferentes aos obtidos neste estudo foram encontrados por Teixeira et
al. (2017b) que em estudo com diversos indices de selecdo em soja encontraram para o
indice de soma de ranks ganhos de - 0,01% (NDF); 4,10% (APF); 6,42% (NNP) e de
7,25% (NVT) e, para o indice do genotipo-idedtipo ganhos de selegdo de 2,83% (NDF);
4,44% (APF); 10,29% (NNP) e de 6,79% (NVT).

O indice do genoétipo-ideodtipo apresentou os maiores ganhos individuais para os
caracteres, NVT, NNR, PGP ¢ PGL. Apesar disto, o indice de soma de ranks, se
destacou por alcancar o maior ganho total com 37,11%, contra 36,95% do indice do
gendtipo-ideotipo (TABELA 15). Além disso, o indice do gendtipo-idedtipo obteve
menor ganho (-0,48%) para o caradter NDF comparado ao indice de soma de “ranks” (-
0,54%) e, alcangou ganho negativo para a altura de inser¢do da primeira vagem com -
1,82% (TABELA 15). Com isto, o indice de soma de “ranks” ¢ o mais indicado para a
selecdo de gendtipos superiores.

Resultados similares a esta pesquisa foram encontrados por Bizari et al.(2017)
que ao avaliaram diferentes estratégias de selegdo para caracteres agrondmicos em sete
populagdes segregante de soja na geracdo Fs concluiram que o indice de Mulamba &
Mock ocasionou os ganhos mais favoraveis quando comparados as outras estratégias de
selecao estudadas.

Leite et al. (2016) em pesquisa com diferentes indices de selecdo encontraram
resultados que corroboram aos obtidos nesta pesquisa. Os autores analisaram as
metodologias de indices de selecdo de Smith (1936) e Hazel (1943), soma de “ranks” de
Mulamba & Mock (1978), Willians (1962) e o dos ganhos desejados de Pesek & Baker
(1969) e obtiveram o maior ganho total para o indice de soma de “ranks”.

Leite et al. (2018) atestaram a eficiéncia da metodologia de indice de selegdo

soma de “ranks” de Mulamba & Mock. Ao verificarem a concordancia de técnicas
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multivariadas e indice de selegdo no processo seletivo de progénies Fs de soja
RRcertificaram que o indice de Mulamba & Mock selecionou as mesmas progénies que
a técnica multivariada, o que refor¢ca seu potencial para a selegdo de gendtipos
promissores.

O indice de soma de “ranks” de Mulamba & Mock (1978) também foi
recomendado por ocasionar os melhores resultados para o alcance de gendtipos
promissores em diversas pesquisas com diferentes culturas, tais como: milho-pipoca
(SANTOS et al., 2007); alfafa (Medicago sativa L.) (VASCONCELOS et al., 2010);
maracuja-amarelo (Passiflora edulis) (ROSADO et al., 2012) e mamoeiro (Carica
papaya L.) (VIVAS et al., 2013).

Das 30 progénies F3.4selecionadas, 22 delas (UFU 72, UFU 116, UFU 86, UFU
45, UFU 117, UFU 56, UFU 5, UFU 106, UFU 6, UFU 4, UFU 73, UFU 101, UFU 96,
UFU 90, UFU 123, UFU 116, UFU 88, UFU 65, UFU 70, UFU 3, UFU 69 e UFU 37),
foram similares em ambos os indices de sele¢do, o que reafirma que estas progénies sao
potencialmente promissores (TABELA 16).

As progénies UFU 72, UFU 90, UFU 88 e UFU 69 se destacaram tanto na
selecdao direta e indireta (TABELA 14), quanto nos indices de soma de “ranks” de
Mulamba & Mock (1978) e do genotipo-idedtipo (TABELA 15) para o NDF e os
caracteres relacionados com o rendimento de grdos (NNP, NVT, PGP e PGL),
indicando que a sele¢do destas progénies traria o alcance de genotipos superiores.

A UFU 72 agregou média de 40,5 dias para NDF, com NVT de 53 vagens e PG
de 21,5 gramas. Ja a UFU 90 reuniu NDF com 41,5 dias, 49,5 de NVT e 286,0 gramas
para PGL. A UFU 88 destacou-se por reunir médias elevadas para os caracteres
relacionados com rendimento de graos, com 48,5 para NVT; 21,0 gramas para PGP e
400 g para PGL. Por fim, a UFU 69 sobressaiu com 41,5 dias para NDF; com 11,0 NNP
e 47,0 para NVT (TABELA 14).
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4, CONCLUSOES

O potencial genético da populagdo F3.4 ¢ elevado e permite aplicar distintas
estratégias de selecao no alcance de genoétipos superiores.

As progénies UFU 72, UFU 116, UFU 86, UFU 45, UFU 117, UFU 56, UFU 5,
UFU 106, UFU 6, UFU 4, UFU 73, UFU 101, UFU 96, UFU 90, UFU 123, UFU 116,
UFU 88, UFU 65, UFU 70, UFU 3, UFU 69 e UFU 37 foram selecionadas por ambos
indices de selegao.

As progénies UFU 72, UFU 90, UFU 88 e UFU 69 s3ao agronomicamente
superiores tanto na sele¢do direta e indireta, quanto nos indices de selecdo de soma de

“ranks” de Mulamba & Mock (1978) e do genotipo-ideotipo.
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ANEXOS

TABELA 1A - Médias das progénies F»:3 advindas da populagdo
TMG1179rr para os caracteres NDF, NDM, APM e NNM.

da PF2;3-AIBRSZS6RR X

Progénie NDF Progénie NDM Progénie APM  Progénie NNM

PSF2:3-A 14  55.0a PSF2:3-A 42 140.0a PSF2:3-A 19 79.7a PSF2:3-A 17 185a
PSF2:3-A 59 554a PSF2:3-A 7 139.0a PSF2:3-A 22 72.5a PSF2:3-A 20 17.5a
PSF2:3-A 15 54.5a PSF2:3-A 68 1350a PSF2:3-A 54 713a PSF2:3-A 19 175a
PSF2:3-A 7 54.0a PSF2:3-A 28 134.5a PSF2:3-A 49 68.5a PSF2:3-A 51 17.0 a
PSF2:3—-A 49 53.5a PSF2:3-A 32 132.0a PSF2:3-A 55 682a PSF2:3-A 25 16.8 a
PSF2:3-A 32 53.5a PSF2:3-A 31 132.0a PSF2:3-A 20 67.8a PSF2:3-A 49 16.6 a
PSF2:3-A 2 53.5a PSF2:3-A 30 132.0a PSF2:3-A 53 67.8a PSF2:3-A 2 16.5a
PSF2:3-A 63 53.0a PSF2:3-A 29 132.0a PSF2:3-A 8 67.7a PSF2:3-A 35 163 a
PSF2:3-A 51 53.0a PSF2:3-A 72 131.5a PSF2:3-A 38 67.5a PSF2:3-A 11 163 a
PSF2:3-A 41 53.0a PSF2:3-A 45 131.5a PSF2:3-A 17 67.5a PSF2:3-A 53 16.1 a
PSF2:3-A 25 53.0a PSF2:3-A 63 131.0a PSF2:3-A 50 67.0a PSF2:3-A 81 16.1 a
PSF2:3-A 24  53.0a PSF2:3-A 16 131.0a PSF2:3-A 11 66.5a PSF2:3-A 21 16.1 a
PSF2:3-A 10 52.5a PSF2:3-A 37 130.0a PSF2:3-A 56 66.5a PSF2:3-A 10 16.1 a
PSF2:3-A 48  52.0a PSF2:3-A 15 129.5a PSF2:3-A 18 66.5a PSF2:3-A 58 16.0 a
PSF2:3—-A 65 52.0a PSF2:3-A 34 129.0a PSF2:3-A 69 66.2a PSF2:3-A 38 15.8a
PSF2:3-A 52 52.0a PSF2:3-A 33 129.0a PSF2:3-A 51 65.6a PSF2:3-A 36 15.8a
PSF2:3—-A 30 52.0a PSF2:3-A 19 129.0a PSF2:3—-A 37 65.5a PSF2:3-A 37 155a
PSF2:3-A 19 52.0a PSF2:3-A 14 129.0a PSF2:3—-A 81 64.7a PSF2:3-A 18 155a
PSF2:3-A 6 52.0a PSF2:3-A 64 128.5a PSF2:3-A 68 64.7a PSF2:3-A 52 153a
PSF2:3—-A 45 51.5a PSF2:3-A 58 128.5a PSF2:3-A 21 63.2a PSF2:3-A 50 153 a
PSF2:3-A 17 51.5a PSF2:3-A 27 128.5a PSF2:3-A 36 62.8a PSF2:3-A 82 15.1a
PSF2:3-A 60 51.0a PSF2:3-A 18 128.5a PSF2:3-A 10 62.6a PSF2:3-A 24 15.1a
PSF2:3-A 53 51.0a PSF2:3-A 4 128.5a PSF2:3-A 82 62.0a PSF2:3-A 56 15.1a
PSF2:3-A 43  51.0a PSF2:3-A 77 128.1a PSF2:3-A 71 62.0a PSF2:3-A 39 15.1a
PSF2:3-A 36 51.0a PSF2:3-A 36 128.0a PSF2:3-A 58 61.9a PSF2:3-A 32 150a
PSF2:3-A 28 51.0a PSF2:3-A 13 128.0a PSF2:3-A 57 6l.6a PSF2:3-A 26 15.0a
PSF2:3-A 23  51.0a PSF2:3-A 50 127.5a PSF2:3-A 15 61.5a PSF2:3-A 48 148 a
PSF2:3-A 21  51.0a PSF2:3-A 26 127.5a PSF2:3-A 52 61.3a PSF2:3-A 23 14.6 a
PSF2:3-A 13  51.0a PSF2:3-A 1 127.5a PSF2:3-A 76 61.0a PSF2:3-A 71 14.6 a
PSF2:3-A 11 51.0a PSF2:3-A 67 127.0a PSF2:3-A 32 60.6a PSF2:3-A 57 145a
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PSF2:3-A 4
PSF2:3-A_66
PSF2:3-A 46
PSF2:3-A 31
PSF2:3-A 26
PSF2:3-A_50
PSF2:3-A_38
PSF2:3-A 9

PSF2:3-A 81
PSF2:3-A 61
PSF2:3-A 58
PSF2:3-A 29
PSF2:3-A 8

PSF2:3-A 27
PSF2:3-A 20
PSF2:3-A 18
PSF2:3-A 16
PSF2:3-A_69
PSF2:3-A 62
PSF2:3-A 54
PSF2:3-A 47
PSF2:3-A 39
PSF2:3-A 37
PSF2:3-A 35
PSF2:3-A 68
PSF2:3-A 44
PSF2:3-A 22
PSF2:3-A 71
PSF2:3-A 42
PSF2:3-A 82
PSF2:3-A_76
PSF2:3-A_57
PSF2:3-A 5

PSF2:3-A 3

51.0a
50.5a
50.5a
50.5a
50.5a
50.0 a
50.0a
50.0 a
495a
495a
49.5 a
495a
495 a
49.0a
49.0a
49.0 a
49.0a
48.5b
48.5b
48.5b
48.5b
48.5b
48.5b
48.5b
48.0b
48.0b
48.0b
47.5b
47.5b
47.0b
47.0b
47.0b
47.0b
47.0b

PSF2:3-A_46
PSF2:3-A 24
PSF2:3-A 12
PSF2:3-A_73
PSF2:3-A 62
PSF2:3-A_60
PSF2:3-A_40
PSF2:3-A_48
PSF2:3-A_44
PSF2:3-A_38
PSF2:3-A 35
PSF2:3-A 20
PSF2:3-A 5
PSF2:3-A 47
PSF2:3-A 21
PSF2:3-A 11
PSF2:3-A 25
PSF2:3-A 81
PSF2:3-A_70
PSF2:3-A_59
PSF2:3-A 82
PSF2:3-A 41
PSF2:3-A 2
PSF2:3-A 49
PSF2:3-A_66
PSF2:3-A_65
PSF2:3-A 43
PSF2:3-A 17
PSF2:3-A 3
PSF2:3-A_56
PSF2:3-A_39
PSF2:3-A_74
PSF2:3-A 71
PSF2:3-A 61

127.0 a
127.0 a
127.0 a
126.5a
126.5a
126.5a
126.5a
126.0 a
126.0 a
126.0 a
126.0 a
126.0 a
126.0 a
1255a
1255a
1255a
125.0a
124.8 a
1245 a
1245 a
123.5a
123.5a
123.5a
123.0a
1225a
122.5a
122.5a
122.5a
122.5a
122.0a
122.0a
121.5a
121.5a
121.5a

PSF2:3-A 24
PSF2:3-A 34
PSF2:3-A 1
PSF2:3-A 48
PSF2:3-A 2
PSF2:3-A 9
PSF2:3-A 12
PSF2:3-A 25
PSF2:3-A_70
PSF2:3-A_65
PSF2:3-A 72
PSF2:3-A 23
PSF2:3-A_67
PSF2:3-A 39
PSF2:3-A 14
PSF2:3-A 30
PSF2:3-A 33
PSF2:3-A 77
PSF2:3-A 4
PSF2:3-A 35
PSF2:3-A 3
PSF2:3-A 26
PSF2:3-A 75
PSF2:3-A 74
PSF2:3-A_66
PSF2:3-A 41
PSF2:3-A_59
PSF2:3-A_40
PSF2:3-A 45
PSF2:3-A_73
PSF2:3-A 27
PSF2:3-A 61
PSF2:3-A_16
PSF2:3-A 5
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60.5 a
60.5 a
60.3 a
60.0 a
592 a
585a
585a
584 a
S58.1a
57.7a
570a
56.8 a
56.7 a
563 a
56.0 a
559a
555a
554a
552a
553D
532D
532D
53.1b
523D
5220
51.7b
51.6b
51.0b
50.8b
49.3b
49.2 b
48.5b
48.5b
48.5b

PSF2:3-A 22
PSF2:3-A_16
PSF2:3-A_8

PSF2:3-A 12
PSF2:3-A 34
PSF2:3-A 65
PSF2:3-A_68
PSF2:3-A_30
PSF2:3-A_14
PSF2:3-A_77
PSF2:3-A 72
PSF2:3-A 54
PSF2:3-A 45
PSF2:3-A_40
PSF2:3-A 15
PSF2:3-A 5

PSF2:3-A 1

PSF2:3-A 67
PSF2:3-A_59
PSF2:3-A 29
PSF2:3-A_62
PSF2:3-A 33
PSF2:3-A_66
PSF2:3-A 64
PSF2:3-A_79
PSF2:3-A_75
PSF2:3-A 74
PSF2:3-A_70
PSF2:3-A_69
PSF2:3-A 28
PSF2:3-A_80
PSF2:3-A 31
PSF2:3-A_47
PSF2:3-A 27

145a
145a
145a
143 a
14.1b
14.1b
14.0b
14.0b
14.0b
13.8b
13.8b
13.8b
13.8b
13.6b
13.5b
13.5b
13.5b
133D
133b
133D
13.1 b
13.1 b
13.0b
13.0b
12.8b
12.8b
12.8b
12.8b
12.6 b
12.6 b
12.6 b
12.6 b
12.6 b
12.5b



PSF2:3-A 1
PSF2:3-A 72
PSF2:3-A 34
PSF2:3-A_56
PSF2:3-A 33
PSF2:3-A_12
PSF2:3-A_80
PSF2:3-A_77
PSF2:3-A_40
PSF2:3-A 74
PSF2:3-A 67
PSF2:3-A_55
PSF2:3-A_70
PSF2:3-A 64
PSF2:3-A_79
PSF2:3-A 73
PSF2:3-A_75
PSF2:3-A 78
P
P

47.0b
46.5b
46.5b
46.0b
46.0 b
4550
45.0b
45.0b
45.0b
44.5b
44.5b
44.5b
44.0b
44.0b
44.0b
435D
43.0b
4250

51.0a
51.0a

PSF2:3-A_52
PSF2:3-A 51
PSF2:3-A 22
PSF2:3-A_69
PSF2:3-A_55
PSF2:3-A 23
PSF2:3-A_8
PSF2:3-A_53
PSF2:3-A_10
PSF2:3-A_6
PSF2:3-A 9
PSF2:3-A_78
PSF2:3-A_76
PSF2:3-A_54
PSF2:3-A_80
PSF2:3-A 75
PSF2:3-A_79
PSF2:3-A 57
P
P,

121.5a
121.5a
121.5a
121.0a
121.0a
121.0a
121.0a
120.5a
120.5a
120.0 a
119.0 a
1185a
117.7 a
117.0a
116.5a
116.5a
1158 a
114.0 a

1364 a
1343 a

PSF2:3-A_63
PSF2:3-A_60
PSF2:3-A 29
PSF2:3-A 7
PSF2:3-A_80
PSF2:3-A_79
PSF2:3-A 42
PSF2:3-A_62
PSF2:3-A_78
PSF2:3-A 31
PSF2:3-A 28
PSF2:3-A 44
PSF2:3-A_64
PSF2:3-A_46
PSF2:3-A 47
PSF2:3-A 43
PSF2:3-A_6
PSF2:3-A 13
P,
P,

47.0b
46.5b
46.0b
46.0b
459b
45.6 b
452b
45.0b
443 Db
44.1b
43.8b
43.5b
42.0b
393D
39.0b
38.5b
375D
29.6b

56.0 a
63.0 a

PSF2:3-A_7
PSF2:3-A 4

PSF2:3-A 3

PSF2:3-A_60
PSF2:3-A 9

PSF2:3-A 78
PSF2:3-A_76
PSF2:3-A_73
PSF2:3-A 61
PSF2:3-A_55
PSF2:3-A 41
PSF2:3-A 13
PSF2:3-A_43
PSF2:3-A 46
PSF2:3-A 42
PSF2:3-A_63
PSF2:3-A_6

PSF2:3-A 44

P
P

12.5b
12.5b
12.5b
123b
123b
12.1b
12.1b
12.1b
12.0b
12.0b
12.0b
12.0b
11.8b
11.5b
11.3b
11.0b
11.0b
9.6b

15.0a
15.0a

NDF e NDM: niimero de dias para o florescimento e maturidade, respectivamente; APM: altura
da planta na maturidade e NNM: nimero de n6s na maturidade. P;: BRS256gg; P2: TMG1179gr.
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TABELA 1B - M¢dias das progénies F».3 da PF23-A:BRS256rr x TMGI1179r para os
caracteres NNP, NVT, PGP ¢ PGL.

Progénie NNP Progénie NVT Progénie PGP Progénie PGL
PSF2:3-A 20 14.6a PSF2:3-A 27 143.0a PSF2:3-A 27 26.5a PSF2:3-A 68 1955a
PSF2:3-A 25 145a PSF2:3-A 22 123.6a PSF2:3-A 22 20.5b PSF2:3-A 15 1945a
PSF2:3-A 17 145a PSF2:3-A 19 122.0a PSF2:3-A 19 19.5b PSF2:3-A 51 1838.5a
PSF2:3-A 19 14.0a PSF2:3-A 57 114.8a PSF2:3-A 17 19.5b PSF2:3-A 12 187.0a
PSF2:3-A 81 13.5a PSF2:3-A 60 111.0a PSF2:3-A 57 18.1c PSF2:3-A 72 179.0a
PSF2:3-A 10 13.5a PSF2:3-A 17 108.0a PSF2:3-A 16 18.0c PSF2:3-A 74 178.0a
PSF2:3-A 26  133a PSF2:3-A 63 985b PSF2:3-A 60 17.3c¢c PSF2:3-A 11 1765a
PSF2:3-A 35 12.8a PSF2:3-A 62 91.3b PSF2:3-A 63 17.0c PSF2:3-A 69 176.0a
PSF2:3-A 22 12.8a PSF2:3-A 54 858b PSF2:3-A 62 16.6¢c PSF2:3-A 48 172.0a
PSF2:3-A 11 12.8a PSF2:3-A 21 84.1b PSF2:3-A 15 16.5¢c PSF2:3-A 65 171.0a
PSF2:3-A 36 12.8a PSF2:3-A 48 83.8b PSF2:3-A 2 16.5¢c PSF2:3-A 54 171.0a
PSF2:3-A 53 12.6a PSF2:3-A 14 83.1b PSF2:3-A 54 163c PSF2:3-A 82 1705a
PSF2:3-A 49 12.6a PSF2:3-A 15 83.0b PSF2:3-A 71 16.0c PSF2:3-A 31 169.5a
PSF2:3-A 23 12.6a PSF2:3-A 1 81.3b PSF2:3-A 48 15.6c PSF2:3-A 9 167.0 a
PSF2:3-A 21 12.6a PSF2:3-A 32 80.3b PSF2:3-A 24 156c¢c PSF2:3-A 16 1650a
PSF2:3-A 71 12.5a PSF2:3-A 24 77.8c¢c PSF2:3—-A 53 15.5¢c PSF2:3-A 77 1645a
PSF2:3—A 47 125a PSF2:3-A 3 77.0c PSF2:3-A 20 15.5c¢ PSF2:3-A 13 163.0a
PSF2:3—A 24 125a PSF2:3-A 44 76.1c PSF2:3—-A 28 15.1c¢ PSF2:3-A 56 162.0a
PSF2:3-A 16 12.5a PSF2:3-A 20 745c PSF2:3-A 32 15.0c PSF2:3-A 30 158.0a
PSF2:3-A 2 125a PSF2:3-A 41 73.5c¢c PSF2:3-A 3 15.0c PSF2:3-A 22 1575a
PSF2:3—A 50 123a PSF2:3-A 37 71.5c¢ PSF2:3-A 7 14.8c PSF2:3-A 59 1570a
PSF2:3-A 32 123a PSF2:3-A 46 71.3c PSF2:3-A 21 14.6c PSF2:3-A 4 156.0a
PSF2:3—A 82 123a PSF2:3-A 29 70.6c PSF2:3-A 1 14.6c PSF2:3-A 50 1555a
PSF2:3—A 48 123a PSF2:3-A 71 70.5c¢c PSF2:3-A 29 145c¢ PSF2:3-A 70 1545a
PSF2:3-A 77 12.1a PSF2:3-A 79 70.0c PSF2:3-A 14 143c¢c PSF2:3-A 73 154.0a
PSF2:3—-A 72 12.1a PSF2:3-A 43 70.0c PSF2:3-A 82 14.0d PSF2:3-A 67 151.5a
PSF2:3—A 68 12.1a PSF2:3-A 78 69.8c PSF2:3-A 69 13.8d PSF2:3-A 3 151.5a
PSF2:3-A 37 12.1a PSF2:3-A 5 69.0c PSF2:3-A 78 13.6d PSF2:3-A 14 1505a
PSF2:3—-A 14 12.1a PSF2:3-A 39 68.5c PSF2:3-A 66 13.6d PSF2:3-A 64 148.0a
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PSF2:3-A_65
PSF2:3-A_64
PSF2:3-A 15
PSF2:3-A 51
PSF2:3-A 12
PSF2:3-A_56
PSF2:3-A_67
PSF2:3-A_54
PSF2:3-A_80
PSF2:3-A_69
PSF2:3-A_66
PSF2:3-A 45
PSF2:3-A_58
PSF2:3-A_76
PSF2:3-A_75
PSF2:3-A_70
PSF2:3-A_62
PSF2:3-A_59
PSF2:3-A 39
PSF2:3-A_52
PSF2:3-A_38
PSF2:3-A 34
PSF2:3-A 29
PSF2:3-A 7

PSF2:3-A_55
PSF2:3-A 8

PSF2:3-A 61
PSF2:3-A 33
PSF2:3-A_30

PSF2:3-A 57

12.0a

12.0a

12.0 a

11.8a

11.8a

11.6 a

11.6a

11.6a

115a

11.5a

11.5a

115a

114 a

113 a

11.3a

113 a

113 a

11.1a

11.1a

11.1a

11.1a

11.1a

11.1a

11.1a

11.0a

11.0a

10.8 a

10.8 a

10.8 a

10.6 a

PSF2:3-A_38
PSF2:3-A 34
PSF2:3-A_10
PSF2:3-A_58
PSF2:3-A 26
PSF2:3-A 7

PSF2:3-A_18
PSF2:3-A_16
PSF2:3-A_50
PSF2:3-A 35
PSF2:3-A 36
PSF2:3-A 2

PSF2:3-A_55
PSF2:3-A 65
PSF2:3-A_8

PSF2:3-A_61
PSF2:3-A_64
PSF2:3-A 11
PSF2:3-A 53
PSF2:3-A 81
PSF2:3-A 45
PSF2:3-A 67
PSF2:3-A_40
PSF2:3-A 28
PSF2:3-A_66
PSF2:3-A 12
PSF2:3-A 82
PSF2:3-A 9

PSF2:3-A_ 68

PSF2:3-A 69

67.6c¢c

67.6c¢c

67.5¢

673 ¢c

673 ¢c

66.8 ¢

66.6 ¢

66.5 ¢

66.3 ¢

65.6 ¢

65.6 ¢

65.5¢c

65.5¢

65.0c

64.6 c

64.6 ¢

64.3 ¢

64.0 c

64.0c

63.8¢c

633c¢

63.0c

62.6c

61.0c

60.3 ¢

59.1c¢

585¢

58.0c

58.8 ¢

55.6¢

PSF2:3-A_79
PSF2:3-A 81
PSF2:3-A_76
PSF2:3-A 43
PSF2:3-A 5

PSF2:3-A_36
PSF2:3-A 45
PSF2:3-A 34
PSF2:3-A 64
PSF2:3-A_55
PSF2:3-A_46
PSF2:3-A 18
PSF2:3-A_61
PSF2:3-A 67
PSF2:3-A_50
PSF2:3-A_10
PSF2:3-A 37
PSF2:3-A 4

PSF2:3-A_65
PSF2:3-A_58
PSF2:3-A 26
PSF2:3-A 35
PSF2:3-A_39
PSF2:3-A 11
PSF2:3-A_44
PSF2:3-A 49
PSF2:3-A_38
PSF2:3-A_75
PSF2:3-A 41

PSF2:3-A 13
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13.5d
13.5d
13.5d
13.5d
13.5d
13.1d
13.1d
13.1d
13.0d
13.0d
13.0d
13.0d
12.8d
12.6 d
12.6d
12.6 d
12.5d
12.5d
12.3d
12.3d
12.3d
12.0d
11.8d
11.6d
11.6d
11.5d
11.5d
11.5d
11.5d

11.5d

PSF2:3-A_36
PSF2:3-A 58
PSF2:3-A_39
PSF2:3-A_8

PSF2:3-A_76
PSF2:3-A_49
PSF2:3-A_71
PSF2:3-A_63
PSF2:3-A 46
PSF2:3-A 21
PSF2:3-A 25
PSF2:3-A 5

PSF2:3-A_81
PSF2:3-A 32
PSF2:3-A_66
PSF2:3-A 34
PSF2:3-A_10
PSF2:3-A 61
PSF2:3-A 20
PSF2:3-A 18
PSF2:3-A 45
PSF2:3-A 17
PSF2:3-A 41
PSF2:3-A 38
PSF2:3-A_78
PSF2:3-A_75
PSF2:3-A 23
PSF2:3-A_60
PSF2:3-A_57

PSF2:3-A 52

1445 a
144.0 a
142.5a
140.5 a
138.5b
138.0b
136.0b
136.0b
136.0b
136.0b
1355b
132.0b
131.0b
130.5b
129.0 b
128.0b
127.0b
126.5b
125.5b
124.0b
123.0b
122.5b
122.0b
122.0b
121.5b
119.0b
117.5b
117.0b
116.5b

116.5b



PSF2:3-A 28
PSF2:3-A 18
PSF2:3-A_79
PSF2:3-A_74
PSF2:3-A 5

PSF2:3-A_60
PSF2:3-A 31
PSF2:3-A_78
PSF2:3-A_73
PSF2:3-A_63
PSF2:3-A_40
PSF2:3-A 27
PSF2:3-A 9

PSF2:3-A 43
PSF2:3-A 46
PSF2:3-A 41
PSF2:3-A 1

PSF2:3-A 6

PSF2:3-A 42
PSF2:3-A 4

PSF2:3-A 3

PSF2:3-A 44
PSF2:3-A_13

P

P,

10.6 a

10.6 a

10.5 a

10.5 a

10.5 a

10.3 a

10.1 a

10.0a

10.0 a

10.0 a

10.0 a

10.0 a

9.6a

9.6a

95a

95a

95a

93a

8.8a

85a

8.5a

83a

7.0a

11.0a

120 a

PSF2:3-A_72
PSF2:3-A 6

PSF2:3-A 42
PSF2:3-A 33
PSF2:3-A 25
PSF2:3-A 23
PSF2:3-A_47
PSF2:3-A_76
PSF2:3-A_75
PSF2:3-A_13
PSF2:3-A 4

PSF2:3-A_70
PSF2:3-A_80
PSF2:3-A 30
PSF2:3-A_59
PSF2:3-A_74
PSF2:3-A 51
PSF2:3-A 49
PSF2:3-A_56
PSF2:3-A 31
PSF2:3-A_73
PSF2:3-A_52
PSF2:3-A 77

P

P,

54.6¢
54.0c
535¢
535¢
52.5¢
52.0c
51.5¢
50.6 ¢
49.0c
49.0 c
48.5 ¢
483 ¢
46.6 ¢
44.6 c
441 ¢
438 ¢c
41.5¢
403 ¢
39.6 ¢
39.3¢
37.0c
35.1¢
33.1¢
55.0c

86.0b

PSF2:3-A_12
PSF2:3-A 8

PSF2:3-A_68
PSF2:3-A 23
PSF2:3-A 72
PSF2:3-A_77
PSF2:3-A_40
PSF2:3-A 30
PSF2:3-A 25
PSF2:3-A 9

PSF2:3-A 47
PSF2:3-A 33
PSF2:3-A_56
PSF2:3-A_80
PSF2:3-A 74
PSF2:3-A_59
PSF2:3-A 51
PSF2:3-A 6

PSF2:3-A 42
PSF2:3-A_70
PSF2:3-A 52
PSF2:3-A_73
PSF2:3-A 31

P,

P,

11.5d
11.5d
11.3d
11.1d
11.1d
11.0d
11.0d
10.8d
10.8d
10.6d
10.5d
10.5d
10.3d
10.3d
10.1d
10.1d
10.1d
10.1d
10.0d
9.6d

9.5d

9.1d

8.8d

11.4d

15.3d

PSF2:3-A_53
PSF2:3-A 33
PSF2:3-A_7

PSF2:3-A 37
PSF2:3-A_79
PSF2:3-A 26
PSF2:3-A 28
PSF2:3-A 24
PSF2:3-A_55
PSF2:3-A 27
PSF2:3-A 35
PSF2:3-A 19
PSF2:3-A_43
PSF2:3-A 29
PSF2:3-A_80
PSF2:3-A 1

PSF2:3-A 6

PSF2:3-A 62
PSF2:3-A_40
PSF2:3-A 47
PSF2:3-A 2

PSF2:3-A_44
PSF2:3-A 42

P

P,

11550
11550
113.5b
113.0b
112.5b
112.5b
111.5b
109.0b
105.5b
104.5b
103.0b
102.5b
102.0b
100.5b
98.0b
97.5b
95.0b
945D
935D
86.5b
86.0b
82.0b
62.0b
159.0 a

136.1b

NNP: nimero de nos produtivos; NVT: niumero de vagens totais; PGP: producdo de graos por
planta; PGL: produgao de graos por linha. P;: BRS256rg; P2: TMG1179gr.
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TABELA 2A - Mc¢édias das progénies F»3 advindas da populagio da PF23-B:BR7380rrx
TMG1179rr para os caracteres NDF, NDM, APM e NNM.

Progénie NDF Progénie NDM Progénie APM Progénie NNM
PSF2:3-B 73 42.0a  PSF2:3-B 73 113.5a  PSF2:3-B 59 89.7a PSF2:3-B 52 21.5a
PSF2:3-B 72 41.0a  PSF2:3-B 72 111.0a  PSF2:3-B 71 78.7a PSF2:3-B 58 20.7a
PSF2:3-B 71 41.0a  PSF2:3-B 62 109.5a  PSF2:3-B 2 763a PSF2:3-B 2 205a
PSF2:3-B 49 41.0a PSF2:3-B 49 104.5a  PSF2:3-B 39 753a PSF2:3-B 50 19.8a
PSF2:3-B 4 41.0a  PSF2:3-B 61 103.5a  PSF2:3-B 48 75.0a PSF2:3-B 59 19.8a
PSF2:3-B 58 40.5a  PSF2:3-B 66 102.0a  PSF2:3-B 70 749a PSF2:3-B 71 195a
PSF2:3-B 52 40.0a PSF2:3-B 4 102.0a  PSF2:3-B 52 73.6a PSF2:3-B 23 195a
PSF2:3-B 20 40.0a  PSF2:3-B 43 101.5a  PSF2:3-B 23 73.5a PSF2:3-B 20 193a
PSF2:3-B 68 39.5a  PSF2:3-B 2 101.5a  PSF2:3-B 55 73.1a PSF2:3-B 70 19.1a
PSF2:3-B 50 39.5a  PSF2:3-B 51 100.0a  PSF2:3-B 50 73.1a PSF2:3-B 22 19.0a
PSF2:3-B 8 39.5a  PSF2:3-B 46 100.0a  PSF2:3-B 12 72.8a PSF2:3-B 49 18.6a
PSF2:3-B 51 39.0a  PSF2:3-B 71 99.5a PSF2:3-B 20 70.8a PSF2:3-B 72 18.5a
PSF2:3-B 43 39.0a  PSF2:3-B 70 99.5a PSF2:3-B 68 70.7a PSF2:3-B 48 18.5a
PSF2:3-B 41 39.0a PSF2:3-B_68 99.5a PSF2:3-B 72 70.1a PSF2:3-B 24 18.2a
PSF2:3-B 74 38.5a  PSF2:3-B 50 99.5a PSF2:3-B 22 70.0a PSF2:3-B 37 18.1a
PSF2:3-B 62 38.5a  PSF2:3-B 28 99.5a PSF2:3-B 58 69.9a PSF2:3-B 29 18.1a
PSF2:3-B 30 38.5a  PSF2:3-B 74 99.0 a PSF2:3-B 12 69.5a PSF2:3-B 69 18.0a
PSF2:3-B 22 38.5a  PSF2:3-B 64 99.0 a PSF2:3-B 13 69.2a PSF2:3-B 61 17.8a
PSF2:3-B 18 38.5a  PSF2:3-B 59 99.0 a PSF2:3-B 57 68.0a PSF2:3-B 18 17.8a
PSF2:3-B 2 38.5a  PSF2:3-B 41 99.0 a PSF2:3-B 30 67.7a PSF2:3-B 14 17.8a
PSF2:3-B 66 38.0a  PSF2:3-B 30 99.0 a PSF2:3-B 40 67.3a PSF2:3-B 33 17.6a
PSF2:3-B 28 38.0a  PSF2:3-B 26 99.0 a PSF2:3-B 49 673a PSF2:3-B 46 17.5a
PSF2:3-B 21 38.0a  PSF2:3-B 53 98.0a PSF2:3-B 10 65.5a PSF2:3-B 35 175a
PSF2:3-B 17 38.0a  PSF2:3-B 32 98.0a PSF2:3-B 29 653a PSF2:3-B 19 175a
PSF2:3-B 15 38.0a  PSF2:3-B 31 98.0a PSF2:3-B 8 653a PSF2:3-B 1 17.5a
PSF2:3-B 70 37.5a  PSF2:3-B 23 98.0a PSF2:3-B 24 653a PSF2:3-B 68 173a
PSF2:3-B 69 37.5a  PSF2:3-B 21 98.0a PSF2:3-B 4 65.0a PSF2:3-B 36 173a
PSF2:3-B 64 37.5a PSF2:3-B 17 98.0a PSF2:3-B 51 643a PSF2:3-B 62 173a
PSF2:3-B 63 37.5a PSF2:3-B_1 98.0a PSF2:3-B 38 643a PSF2:3-B 67 17.0a
PSF2:3-B 19 37.5a  PSF2:3-B 63 975a PSF2:3-B 37 63.8a PSF2:3-B 65 17.0a
PSF2:3-B 3 36.5b  PSF2:3-B 27 97.5a PSF2:3-B 67 63.6a PSF2:3-B 57 16.8a
PSF2:3-B 67 36.0b PSF2:3-B 24 97.5a PSF2:3-B 6 63.5a PSF2:3-B 47 16.8a
PSF2:3-B 40 36.0b PSF2:3-B 19 97.5a PSF2:3-B 46 63.5a PSF2:3-B 41 16.8a
PSF2:3-B 36 36.0b PSF2:3-B_15 97.5a PSF2:3-B 62 62.6a PSF2:3-B 12 16.8a
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PSF2:3-B_31
PSF2:3-B 29
PSF2:3-B_13
PSF2:3-B_65
PSF2:3-B_59
PSF2:3-B_54
PSF2:3-B_33
PSF2:3-B 23
PSF2:3-B_11
PSF2:3-B_10
PSF2:3-B 7

PSF2:3-B_1

PSF2:3-B 61
PSF2:3-B 53
PSF2:3-B 25
PSF2:3-B_16
PSF2:3-B 56
PSF2:3-B_55
PSF2:3-B 46
PSF2:3-B 42
PSF2:3-B 37
PSF2:3-B_34
PSF2:3-B 27
PSF2:3-B_26
PSF2:3-B_12
PSF2:3-B_6

PSF2:3-B_57
PSF2:3-B_47
PSF2:3-B 44
PSF2:3-B 39
PSF2:3-B 38
PSF2:3-B 32
PSF2:3-B 5

PSF2:3-B 48
PSF2:3-B_60
PSF2:3-B 24

36.0b
36.0b
36.0b
3550
3550
3550
3550
3550
3550
3550
355D
355D
35.0b
35.0b
35.0b
35.0b
3450
3450
3450
3450
3450
3450
3450
3450
3450
3450
34.0b
34.0b
340D
340D
340D
340D
340D
335D
33.0b
33.0b

PSF2:3-B_67
PSF2:3-B_65
PSF2:3-B_40
PSF2:3-B 29
PSF2:3-B 20
PSF2:3-B_5

PSF2:3-B_52
PSF2:3-B_42
PSF2:3-B 25
PSF2:3-B 22
PSF2:3-B 13
PSF2:3-B 8

PSF2:3-B 69
PSF2:3-B 36
PSF2:3-B_16
PSF2:3-B 45
PSF2:3-B 44
PSF2:3-B 39
PSF2:3-B_18
PSF2:3-B 3

PSF2:3-B_54
PSF2:3-B 38
PSF2:3-B_12
PSF2:3-B_60
PSF2:3-B_58
PSF2:3-B_57
PSF2:3-B_55
PSF2:3-B 37
PSF2:3-B 34
PSF2:3-B 33
PSF2:3-B 9

PSF2:3-B 14
PSF2:3-B 56
PSF2:3-B 11
PSF2:3-B 10
PSF2:3-B 48

97.0 a
97.0a
97.0a
97.0a
97.0a
97.0a
96.5a
96.5a
96.5a
96.5a
96.5a
96.5a
96.0 a
96.0 a
96.0 a
955a
955a
955a
955a
955a
95.0a
95.0a
95.0a
94.5a
94.5a
94.5a
94.5a
94.5a
945a
945a
945a
935a
93.0a
93.0a
93.0a
925a
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PSF2:3-B_64
PSF2:3-B_47
PSF2:3-B_69
PSF2:3-B_34
PSF2:3-B_54
PSF2:3-B_36
PSF2:3-B_18
PSF2:3-B_56
PSF2:3-B_65
PSF2:3-B_45
PSF2:3-B_74
PSF2:3-B_41
PSF2:3-B 17
PSF2:3-B_15
PSF2:3-B_19
PSF2:3-B_14
PSF2:3-B 5

PSF2:3-B_35
PSF2:3-B_60
PSF2:3-B_33
PSF2:3-B_66
PSF2:3-B_44
PSF2:3-B_26
PSF2:3-B 32
PSF2:3-B_73
PSF2:3-B 28
PSF2:3-B_43
PSF2:3-B 21
PSF2:3-B 61
PSF2:3-B 3

PSF2:3-B 25
PSF2:3-B_16
PSF2:3-B_53
PSF2:3-B 11
PSF2:3-B 9

PSF2:3-B 31

624 a
62.3a
62.1a
61.5a
61.3a
60.5b
60.3b
59.7b
59.5b
58.7b
584b
584b
58.0b
57.5b
57.5b
56.5b
56.2b
56.0 b
552b
54.5b
53.8b
52.8b
52.8b
52.3b
52.3b
52.3b
52.0b
51.5b
51.3b
51.1b
50.6 b
4720
4590
4590
455D
455D

PSF2:3-B 4
PSF2:3-B_38
PSF2:3-B_64
PSF2:3-B 51
PSF2:3-B_28
PSF2:3-B 8

PSF2:3-B 5

PSF2:3-B_55
PSF2:3-B_30
PSF2:3-B_10
PSF2:3-B_15
PSF2:3-B_40
PSF2:3-B 6

PSF2:3-B 74
PSF2:3-B 13
PSF2:3-B 44
PSF2:3-B 17
PSF2:3-B_45
PSF2:3-B 27
PSF2:3-B_54
PSF2:3-B_53
PSF2:3-B_34
PSF2:3-B 31
PSF2:3-B_66
PSF2:3-B_26
PSF2:3-B_60
PSF2:3-B 32
PSF2:3-B_39
PSF2:3-B 21
PSF2:3-B 9

PSF2:3-B 56
PSF2:3-B 43
PSF2:3-B 25
PSF2:3-B 73
PSF2:3-B 3

PSF2:3-B 63

16.8 a
16.7 a
16.5a
16.5a
16.5a
16.5a
16.5a
163 a
163 a
163 a
16.2 a
16.1 a
16.1 a
16.0 a
16.0 a
158 a
156a
155a
153 a
15.1a
15.1a
15.1a
15.1a
15.0a
15.0a
148 a
148 a
145a
143 a
143 a
14.1a
14.0 a
14.0 a
135a
135a
133a



PSF2:3-B 35 32.0b PSF2:3-B 47 91.5a  PSF2:3-B 42 438b PSF2:3-B 42 13.0a
PSF2:3-B 45 31.5b PSF2:3-B 7  91.5a  PSF2:3-B 63 434b PSF2:3-B 16 13.0a
PSF2:3-B 14 31.5b PSF2:3-B 6  91.5a  PSF2:3-B 27 423b PSF2:3-B 11 13.0a
PSF2:3-B 9 31.0b PSF2:3-B 35 90.0a  PSF2:3-B 7 355b PSF2:3-B 7 127a
P 28.0b P 98.0a P, 58.0b P, 17.0 a
P 41.0a P 123.0 a P 58.0b P 16.0 a

NDF e NDM: nimero de dias para o florescimento e maturidade, respectivamente; APM: altura da
planta na maturidade e NNM: nimero de n6s na maturidade. P1: BRS7380rg; P2: TMG1179gg.
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TABELA 2B - Mcédias das progénies F».3 advindas da populacao

TMG1179rr para os caracteres NNP, NVT, PGP e PGL.

da PF2:3-B:BR7380rrx

Progénie NNP Progénie NVT Progénie PGP Progénie PGL
PSF2:3-B 50 19.3a PSF2:3-B 59 1623a PSF2:3-B 36 37.1a PSF2:3-B 59 246.0a
PSF2:3-B 58 19.8a PSF2:3-B 36 153.8a PSF2:3-B 58 35.8a PSF2:3-B 34 209.5a
PSF2:3-B 2 18.8a PSF2:3-B 58 153.5a PSF2:3-B 15 345a PSF2:3-B 12 201.0a
PSF2:3-B 52 18.6a PSF2:3-B 18 151.3a PSF2:3-B 56 33.5a PSF2:3-B 33 199.5a
PSF2:3-B 20 17.8a PSF2:3-B 15 148.2a PSF2:3-B 50 33.5a PSF2:3-B 56 197.5a
PSF2:3-B 22 17.6a PSF2:3-B 53 1393a PSF2:3-B 53 31.0a PSF2:3-B 54 1975a
PSF2:3-B 70 17.5a PSF2:3-B 20 136.2a PSF2:3-B 22 29.8a PSF2:3-B 57 197.0a
PSF2:3-B 56 17.5a PSF2:3-B 33 129.6a PSF2:3-B 59 28.6a PSF2:3-B 13 1955a
PSF2:3-B 29 17.5a PSF2:3-B 22 126.8a PSF2:3-B 20 27.2a PSF2:3-B 45 190.0a
PSF2:3-B 23 17.5a PSF2:3-B 50 124.5a PSF2:3-B 5 27.0a PSF2:3-B 74 189.5a
PSF2:3-B_59 173a PSF2:3-B 31 121.5a PSF2:3-B 55 26.1a PSF2:3-B 21 189.0a
PSF2:3-B_48 17.1a PSF2:3-B 56 119.0a PSF2:3-B 64 26.1a PSF2:3-B 21 186.5a
PSF2:3-B_71 17.0a PSF2:3-B 64 116.0a PSF2:3-B 31 255a PSF2:3-B 69 183.5a
PSF2:3-B_37 16.8a PSF2:3-B 3 109.8a PSF2:3-B 18 24.7a PSF2:3-B 60 183.0a
PSF2:3-B 49 16.6a PSF2:3-B 5 108.7a PSF2:3-B 68 245a PSF2:3-B 66 182.0a
PSF2:3-B_61 16.5a PSF2:3-B 10 107.1a PSF2:3-B 72 24.1a PSF2:3-B 42 182.0a
PSF2:3-B 24 16.5a PSF2:3-B 62 103.5a PSF2:3-B 67 24.0a PSF2:3-B 19 180.0a
PSF2:3-B 62 16.1a PSF2:3-B 44 103.3a PSF2:3-B 40 23.8a PSF2:3-B 23 178.5a
PSF2:3-B_69 16.0a PSF2:3-B 52 102.6a PSF2:3-B 27 232b PSF2:3-B 71 1745a
PSF2:3-B 35 16.0a PSF2:3-B 67 102.5a PSF2:3-B 44 23.0b PSF2:3-B 68 174.0a
PSF2:3-B 19 16.0a PSF2:3-B 70  100.1b PSF2:3-B 73 22.6b PSF2:3-B 38 173.5a
PSF2:3-B 72 15.8a PSF2:3-B 27 99.0b PSF2:3-B 62 225b PSF2:3-B 30 1725a
PSF2:3-B 33 15.8a PSF2:3-B 7 98.8b PSF2:3-B 41 22.0b PSF2:3-B 63 168.0a
PSF2:3-B 67 15.6a PSF2:3-B 40 953b PSF2:3-B 57 22.0b PSF2:3-B 46 166.5a
PSF2:3-B_65 15.5a PSF2:3-B 68 94.5b PSF2:3-B 8 21.8b PSF2:3-B 72 166.0 a
PSF2:3-B 36 155a PSF2:3-B 41 93.6b PSF2:3-B 10 21.5b PSF2:3-B 11 165.0a
PSF2:3-B 12 15.5a PSF2:3-B 19 93.1b PSF2:3-B 3 213b PSF2:3-B 25 1635a
PSF2:3-B 1 155a PSF2:3-B 72 925b PSF2:3-B 9 212b PSF2:3-B 22  163.5a
PSF2:3-B 6 153a PSF2:3-B 21 60.6b PSF2:3-B 24 21.1b PSF2:3-B 6 162.0 a
PSF2:3-B 57 152a PSF2:3-B 9 90.3b PSF2:3-B 74 20.8b PSF2:3-B 55 161.5a
PSF2:3-B 46 15.1a PSF2:3-B 38 90.0b PSF2:3-B 54 20.8b PSF2:3-B 20 161.5a
PSF2:3-B 41 15.1a PSF2:3-B 8 89.7b PSF2:3-B 21 20.5b PSF2:3-B 7 160.5 a
PSF2:3-B 5 15.1a PSF2:3-B 12 89.3b PSF2:3-B 38 20.3b PSF2:3-B 49 159.5a
PSF2:3-B 28 15.0a PSF2:3-B 37 87.3b PSF2:3-B 70 20.3b PSF2:3-B 53 159.5a
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PSF2:3-B_15
PSF2:3-B_14
PSF2:3-B_68
PSF2:3-B_30
PSF2:3-B_18
PSF2:3-B 51
PSF2:3-B_10
PSF2:3-B 31
PSF2:3-B_74
PSF2:3-B_55
PSF2:3-B_64
PSF2:3-B_54
PSF2:3-B 13
PSF2:3-B 8

PSF2:3-B 4

PSF2:3-B 47
PSF2:3-B_45
PSF2:3-B 17
PSF2:3-B_66
PSF2:3-B_53
PSF2:3-B_40
PSF2:3-B 38
PSF2:3-B 27
PSF2:3-B_44
PSF2:3-B_26
PSF2:3-B_34
PSF2:3-B_60
PSF2:3-B 21
PSF2:3-B 9

PSF2:3-B 25
PSF2:3-B 39
PSF2:3-B 11
PSF2:3-B 32
PSF2:3-B 73
PSF2:3-B 63
PSF2:3-B 43

15.0a
15.0a
14.8b
14.7b
14.6b
14.6b
14.5b
1430
1430
1430
14.1b
14.0b
14.0b
14.0b
14.0b
13.8b
13.8b
13.8b
13.5b
13.5b
13.5b
13.5b
13.5b
13.3b
13.3b
132b
13.0b
12.5b
12.3b
12.1b
12.0b
12.0b
11.8b
11.8b
11.6b
11.6b

PSF2:3-B_13
PSF2:3-B_57
PSF2:3-B_63
PSF2:3-B_61
PSF2:3-B_24
PSF2:3-B_71
PSF2:3-B_65
PSF2:3-B_55
PSF2:3-B_54
PSF2:3-B 32
PSF2:3-B 74
PSF2:3-B 4

PSF2:3-B 35
PSF2:3-B 6

PSF2:3-B_66
PSF2:3-B_60
PSF2:3-B 73
PSF2:3-B 30
PSF2:3-B 49
PSF2:3-B 51
PSF2:3-B 29
PSF2:3-B 2

PSF2:3-B 11
PSF2:3-B_1

PSF2:3-B 23
PSF2:3-B 45
PSF2:3-B_46
PSF2:3-B_14
PSF2:3-B 47
PSF2:3-B 43
PSF2:3-B 28
PSF2:3-B 26
PSF2:3-B 69
PSF2:3-B 25
PSF2:3-B 48
PSF2:3-B 16

87.1b
86.1b
84.4b
83.6b
82.6b
82.0b
81.8b
81.0b
79.8 b
79.6 b
78.8b
78.0b
77.5b
76.6 b
75.8b
75.6b
74.5b
73.8b
72.6 b
72.6b
71.5b
69.6 b
69.0 b
68.7b
68.1b
67.5b
67.3Db
67.0b
66.8b
65.1b
63.6b
61.3b
61.1b
60.6 b
59.2b
59.2b
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PSF2:3-B_33
PSF2:3-B_26
PSF2:3-B_52
PSF2:3-B 37
PSF2:3-B_7

PSF2:3-B_12
PSF2:3-B_35
PSF2:3-B_49
PSF2:3-B_65
PSF2:3-B_63
PSF2:3-B_19
PSF2:3-B_71
PSF2:3-B_60
PSF2:3-B_66
PSF2:3-B_61
PSF2:3-B_25
PSF2:3-B_46
PSF2:3-B_30
PSF2:3-B_14
PSF2:3-B_6

PSF2:3-B_11
PSF2:3-B 28
PSF2:3-B 4

PSF2:3-B_69
PSF2:3-B 29
PSF2:3-B_16
PSF2:3-B 2

PSF2:3-B_51
PSF2:3-B 42
PSF2:3-B 43
PSF2:3-B 39
PSF2:3-B_1

PSF2:3-B 47
PSF2:3-B 32
PSF2:3-B 23
PSF2:3-B 34

20.1b
20.0b
20.0b
20.0b
20.0b
19.8b
19.8b
19.6 b
19.1b
18.8b
18.5b
18.1b
18.1b
17.8b
17.8b
17.6 b
17.5b
17.5b
17.1b
17.1b
16.8b
16.7b
16.5b
16.1b
16.1b
16.0b
16.0b
15.8b
15.8b
15.6b
15.6b
15.5b
153b
153b
15.1b
14.5b

PSF2:3-B_18
PSF2:3-B_17
PSF2:3-B_24
PSF2:3-B_65
PSF2:3-B_43
PSF2:3-B_1

PSF2:3-B_47
PSF2:3-B 32
PSF2:3-B_50
PSF2:3-B_40
PSF2:3-B 26
PSF2:3-B 37
PSF2:3-B 51
PSF2:3-B 41
PSF2:3-B_58
PSF2:3-B 48
PSF2:3-B 36
PSF2:3-B 27
PSF2:3-B_10
PSF2:3-B_16
PSF2:3-B_44
PSF2:3-B 29
PSF2:3-B_39
PSF2:3-B_15
PSF2:3-B_28
PSF2:3-B_52
PSF2:3-B 8

PSF2:3-B_70
PSF2:3-B 31
PSF2:3-B 3

PSF2:3-B 61
PSF2:3-B 35
PSF2:3-B 62
PSF2:3-B 73
PSF2:3-B 67
PSF2:3-B 4

159.5a
159.5a
158.0a
157.0 a
155.0a
154.0a
150.5b
150.0b
149.5Db
149.5Db
149.0b
148.5Db
147.0b
147.0b
146.0 a
143.0a
1420 a
1420 a
1420 a
141.0a
138.5a
1385a
138.0a
136.0 a
135.0a
1340 a
133.5a
132.0a
131.5a
131.5a
131.0a
130.0 a
120.0 a
119.0 a
119.0 a
1155a



PSF2:3-B 3
PSF2:3-B_42
PSF2:3-B_7
PSF2:3-B_16
Py
P,

11.5b
11.3b
11.3b
11.0b
15.1a
1440

PSF2:3-B 42
PSF2:3-B_17
PSF2:3-B_34
PSF2:3-B_39
Py
P

59.0b
583D
53.1b
47.7b
67.0b
108.1a

PSF2:3-B 13
PSF2:3-B_48
PSF2:3-B_45
PSF2:3-B_17
Py
P

145b
143b
14.0b
13.6b
17.0b
2140

PSF2:3-B 64
PSF2:3-B_5
PSF2:3-B_14
PSF2:3-B 9
Py
P,

155.0a
114.5a
112.0a
106.0 a
165.0 a
194.0 a

NNP: niimero de nds produtivos; NVT: niumero de vagens totais; PGP: producdo de graos por

planta; PGL: producao de graos por linha.P1: BRS7380rr; P2: TMG1179gr.
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