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Apresentagao

A soja [Glycine max (L.) Merrill] € a cultura agricola brasileira com maior
crescimento nos ultimos anos, e esta entre as espécies vegetais mais importantes
e rentaveis no mundo. O Brasil € o maior produtor de soja do mundo, seguido por
Estados Unidos e Argentina. A ascensdo brasileira no cultivo de soja esta
intrinsicamente ligada ao sucesso nos estudos relacionados a area de
melhoramento genético de soja.

O objetivo dos programas de melhoramento, de um modo geral, é o
desenvolvimento de novas cultivares mais produtivas, com resisténcia as doengas
de maior dano econbmico, mais estaveis e melhor adaptadas as diferentes
condicdes de cultivo. A este respeito, Estimativas dos parametros genéticos, tais
como os componentes de variancia, herdabilidade e ganho de sele¢ao, juntamente
com os indices de sele¢ao, auxiliam em um processo de selegao mais eficiente em
obter gendtipos promissores durante o desenvolvimento de novos gendtipos.

Os problemas fitossanitarios sao os principais fatores que limitam a obtencao
de altos niveis de producédo de graos de soja. O fungo Sclerotinia sclerotiorum,
causador da podriddo branca da haste da soja, também conhecida como mofo
branco, é uma das mais antigas doencas da soja. E importante salientar que, no
momento, a principal forma de controle do mofo branco é a prevencéo e que nao
ha disponibilidade de cultivares de soja totalmente resistentes a ele. Porém, varios
estudos demonstraram que ha diferengas de suscetibilidade entre as cultivares de
soja frente a infecgao por este patdégeno.

A resisténcia genética € uma das principais alternativas no controle de
doencgas de plantas, pois além de ser mais viavel economicamente, se comparado
ao uso de fungicidas, é de facil utilizagdo, menos agressiva ao meio ambiente, ao
agricultor e ao consumidor. Portanto, para desenvolver, de maneira eficaz,
linhagens de soja resistentes ao mofo branco e com caracteristicas agronémicas
superiores, € necessario ter cautela na selecdo dos parentais. Além de resisténcia
as doencas, no melhoramento da soja também s&o almejados um conjunto de
caracteres relacionados aos caracteres morfoagronémicos que conferem as

linhagens elevada produtividade de graos, adaptabilidade e estabilidade.



A presente tese esta dividida em trés capitulos, sendo o capitulo | uma
revisao bibliografica sobre a cultura da soja, a doenga mofo branco, a identificagao
de gendtipos resistentes a doenca e o melhoramento genético da soja; no capitulo
Il, o objetivo foi desenvolver linhagens de soja com resisténcia ao mofo branco,
mantendo outros caracteres agronémicos desejaveis; e no capitulo Ill, o objetivo foi
estimar parametros genéticos e analisar estratégias de sele¢do no desenvolvimento
de gendtipos de soja, nas progénies Fs e F4, para identificar os gendtipos que
apresentam caracteres agrondmicos superiores, tais como em produgao e ciclo
precoce e, especificamente na F4, identificar os genétipos com resisténcia ao fungo

Sclerotinia sclerotiorum.



Presentation

The soybean [Glycine max (L.) Merrill] is the most important crop cultivated
in Brazil, and is one of the most relevant commodities of the international agricultural
trade. Currently, Brazil is the world’s top producer followed by the United States and
Argentina. The brazilian rise in soybean cultivation is intrinsically linked to the
success in studies related to the area of soybean genetic improvement.

The main objective of any breeding program is to identify, among the
segregating populations, the few genotypes with the best genetic combinations,
including grain quality, grain yield, adaptation and disease resistance. In this regard,
an efficient estimation of genetic parameters such as variance components,
heritability and selection gain can result in a more efficient selection process to
obtain promising genotypes from segregating populations.

One of the main factors that can limit the worldwide soybean production is
the occurrence of diseases. Soybean white mold (WM), caused by Sclerotinia
sclerotiorum (Lib.) de Bary, is considered the one of most destructive disease
affecting soybean crops. Currently, there are no cultivars genetically resistant to S.
sclerotiorum available. However, several studies have demonstrated that individual
cultivars can differ in susceptibility, thus representing a key element for breeding
programs.

Genetic resistance is one of the main alternatives in the control of plant
diseases, because in addition to being more economically viable, compared to the
use of fungicides, it is easy to use, less aggressive to the environment, to the farmer
and to the consumer. Therefore, to effectively develop soybean genotypes resistant
to white mold and with superior agronomic traits, it is necessary to be cautious in
the selection of parents. In addition, soybean breeding also targets a set of
characters related to morpho agronomic traits that give the genotypes high grain
yield, adaptability and stability.

This thesis is divided into three chapters. Chapter | presents the literature
review, which discusses the current situation in soybean breeding, genetics
resistance to WM and production. In chapter Il, the aim of the study was to develop

soybean genotypes with resistance to white mold, while maintaining other desirable
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agronomic traits. And in chapter lll, the objective was to estimate genetic parameters
and analyze selection strategies in the development of soybean genotypes, in the
Fs and F4 progenies, to identify the genotypes that present superior agronomic
characters, such as in production and early cycle, and specifically in F4, to identify

genotypes with resistance to the fungus Sclerotinia sclerotiorum.



Capitulo | - Fundamentagao Tedrica

1. Introdugao

A soja (Glycine max (L.) Merrill) € uma das culturas alimentares mais
importantes do mundo, sendo atualmente uma das principais geradoras de riqueza
da agricultura brasileira. De acordo com o décimo levantamento realizado pela
Companhia Nacional de Abastecimento - CONAB (2021), a area plantada da safra
brasileira de soja no periodo 2020/21 cresceu cerca de 4,2%, em comparacao a
safra anterior. Com uma area plantada de aproximadamente 38,5 milhdes de
hectares, é esperada uma producgao recorde de 135,9 milhdes de toneladas, o que
representa incremento de 8,9% em relagao a safra passada (CONAB, 2021). Todo
esse progresso contribuiu para que o Brasil se tornasse o maior produtor de soja
do mundo, seguido pelos Estados Unidos e Argentina (USDA, 2021).

A ascensao brasileira no cultivo de soja esta intrinsicamente ligada ao
sucesso nos estudos relacionados a area de melhoramento genético de soja. O
propdsito em qualquer programa de melhoramento € o desenvolvimento de novas
cultivares mais produtivas, com resisténcia as doengas, mais estaveis e melhor
adaptadas as diferentes condigdes de cultivo (Ribeiro et al., 2009; Hamawaki et al.,
2012; Todeschini, 2018). Diferentes abordagens tém sido usadas na tentativa de
obter linhagens com caracteristicas agronémicas superiores (Hamawaki et al.,
2012). A este respeito, estimativas dos parametros genéticos, tais como os
componentes de variancia, herdabilidade e ganho de selecao, juntamente com os
indices de selegao, auxiliam em um processo de selecdo mais eficiente em obter
genotipos promissores de populagdes segregantes (Hamawaki et al., 2012; Farias
Neto et al., 2013; Silva et al., 2014).

O avango no complexo sojicultor brasileiro foi acompanhado do
aparecimento de varios problemas de ordem fitossanitaria que podem limitar a
producao de soja (Martins et al., 2018). A doenga do mofo branco, causada pelo
fitopatégeno Sclerotinia sclerotiorum (Lib.) de Bary, € uma das principais
responsaveis por limitar a producéo da soja. Esta doencga pode causar redugdes de

rendimento superiores a 60% para os produtores quando as condi¢des ambientais
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s&o favoraveis (Cunha et al., 2010; McCaghey et al., 2017). Este fungo esta
presente em todas as regides brasileiras com clima ameno (Barros et al., 2015).
Contudo, até a presente data, ndo existem cultivares geneticamente resistentes a
S. sclerotiorum disponiveis no mercado (Kandel et al., 2018).

Diversos estudos demonstraram que existem cultivares de soja comerciais
com caracteristicas que podem diferir significativamente em suscetibilidade, o que
representa uma etapa fundamental para programas de melhoramento (Juliatti et al.,
2014; Kandel et al.,, 2018; Martins et al.,, 2018). Portanto, para desenvolver
linhagens de soja resistentes ao mofo branco e com caracteristicas agronémicas
superiores, é necessario escolher cuidadosamente os genitores, uma vez que é
interessante que a selecédo seja baseada nao somente em caracteres individuais,
mas em varios, levando a um produto final superior em relagdo as caracteristicas

selecionadas.

2. A cultura da soja

A soja € uma leguminosa anual de origem oriental, pertencente a classe das
dicotileddneas, da familia Fabaceae (Sediyama; Oliveira; Sediyama, 2016). E uma
cultura autégama, com germinagao epigea, herbacea, com ciclo de vida (da
emergéncia a maturagao) variando de 70 (mais precoces) a 200 dias (mais tardias)
(Sediyama et al., 2015). A altura desta planta pode variar de 30 a 200 cm, o que
pode influenciar em diversos fatores, como a quantidade de ramificagdes, entre
outros (Muller, 1981; Nogueira et al., 2013). No entanto, a altura das cultivares
comerciais brasileiras variam entre 50 e 90 cm (Bezerra et al., 2015).

O caule da cultura é caracterizado como herbaceo, ereto, pubescente e
ramificado, e o seu desenvolvimento € iniciado a partir do eixo embrionario, logo
apos a germinacgao (Mduller, 1981). O sistema radicular da soja é constituido por
uma raiz axial principal e grande numero de raizes secundarias, sendo
caracterizado como um sistema difuso (Sediyama et al., 1985). Nas raizes desta
planta ha também a presenca de nédulos em fungédo da simbiose da soja com as
bactérias Bradyrhizobium japonicum e Bradyrhizobium elkani, nos quais ocorre a

fixagdo bioldgica de nitrogénio (Sediyama et al., 2016).



A planta de soja apresenta trés diferentes tipos de crescimento:
determinado, semideterminado e indeterminado. A maioria das pesquisas
realizadas no Brasil acerca da plasticidade fenotipica da soja, utilizaram cultivares
com tipo de crescimento determinado, cujas as plantas possuem inflorescéncia
racemosa terminal e axilar, e no florescimento apresentam aproximadamente 90%
de sua altura e matéria seca final (Rambo et al., 2004; Nogueira et al., 2009;
Sediyama et al., 2016). Contudo, nos ultimos anos, a maioria das cultivares de soja
langadas no mercado apresentam tipo de crescimento indeterminado que sao
caracterizadas pela auséncia da inflorescéncia terminal, mantendo a gema apical
vegetativa, o que possibilita 0 alongamento no caule apés o florescimento, ja que a
gema terminal se mantém ativa mesmo apos o florescimento (Nogueira et al., 2009;
Procopio et al., 2013; Werner et al., 2016; Sediyama et al., 2016). O tipo de
crescimento semideterminado exibe inflorescéncia racemosa terminal e axilar,
contudo, ao florescer, ja apresentam 70% da sua altura final e podem continuar
crescendo apos este periodo (Nogueira et al., 2009; Sediyama et al., 2016).

Durante o desenvolvimento das plantas de soja, s&do observados trés tipos
de folhas: cotiledonares, unifolioladas e trifolioladas. As cotiledonares que séo as
iniciais, aparecem pos a emergéncia da plantula de soja. As unifolioladas sao as
que aparecem também no inicio do desenvolvimento e que se desenvolvem no no
seguinte aos cotilédones, de forma oposta. As trifolioladas aparecem logo apds as
unifolioladas e permanecem até a senescéncia. Sdo as folhas trifolioladas que
ditam o estadio de desenvolvimento vegetativo em que a planta se encontra
(Matsuo et al., 2015; Sediyama et al., 2016).

As flores da soja sdo completas e ocorrem em racemos terminais ou axilares.
A sua coloracao pode ser branca ou variados tons de roxo, pois sua a tonalidade
varia de acordo com a constituigdo genética da planta (Vernetti; Junior, 2009). A
abertura floral ocorre geralmente pela manhd e pode ser influenciada pela
temperatura e umidade (Sediyama et al., 2005). O florescimento da soja é
influenciado pelo fotoperiodismo, sendo classificada como uma espécie de dias
curtos, isto €, necessita que a duragdo dos dias seja menor do que das noites

(Barros e Sediyama, 2009). Ha também nas cultivares de soja um efeito pleiotropico
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do gene que condiciona a cor de flor em relagdo a cor do hipocaétilo, da qual as
cultivares com flores brancas apresentam hipocétilo da cor verde, e para as que
possuem flores roxas o hipocotilo apresenta cor roxa (Sediyama, 2009).

Os frutos do tipo legume sdo comumente chamados de vagens, e possuem
coloragdo que varia entre cinza, amarelo-palha ou preta. A vagem pode apresentar
formato arredondado, achatado, reto ou curvado, com o numero de sementes de 1
a 5. A pubescéncia de coloragao cinza clara, cinza escura, marrom clara, marrom
meédia e marrom escura (Muller, 1981; Sediyama et al., 2016).

A metodologia mais utilizada para definir e classificar os estadios fenologicos
da soja foi proposta por Fehr e Caviness (1977). Esta metodologia considera duas
principais fases durante todo o ciclo da cultura: a fase vegetativa, que abrange
desde a germinacao e emergéncia até o inicio do florescimento, e a fase reprodutiva

que se inicia com o florescimento e se estende até a maturagao plena.

2.1. O mofo branco em soja

O fungo Sclerotinia sclerotiorum é um fungo cosmopolita, necrotrofico e que
pode causar danos em mais de 400 espécies de plantas (Boland e Hall, 1994). Na
cultura da soja é o agente causal da doenga mofo branco, também conhecida como
podriddo branca da haste em soja. Em condigdes favoraveis, como umidade
elevada e temperaturas amenas, podem ocorrer perdas na produgao superiores a
60% (Cunha et al., 2010; McCaghey et al., 2017).

O manejo integrado de S. sclerotiorum utiliza uma combinacdo de trés
métodos: i) controle cultural, incluindo rotagdo de culturas com espécies nao
hospedeiras, manejo de irrigacdo e modificacdo das taxas de semeadura e
espacamento entre linhas; ii) controle bioldgico, incluindo os agentes de biocontrole
Coniothyrium minitans (Peltier et al., 2012) e Trichoderma sp. (Haddad et al., 2017);
e iii) controle quimico por meio do uso de fungicidas, como picoxistrobina e
boscalide. Contudo, apesar da existéncia de varias ferramentas, nenhuma dessas
estratégias fornece um completo controle da doenga (McCaghey et al., 2017;
Arfaoui et al., 2018).



Este fitopatogeno produz estruturas de resisténcia denominadas de
esclerodios, que podem permanecer viaveis no solo por um longo periodo (de seis
a oito anos), garantindo a sua sobrevivéncia (Paula Junior et al., 2010). Os
esclerodios sdo massas de hifas de consisténcia firme que, devido ao acumulo e
melanina na parte externa da estrutura, apresenta coloragdo escura (Bolton et al.,
2006). A germinagao dos esclerddios pode ser miceliogénica, produzindo hifas que
atacam diretamente o tecido do hospedeiro, ou carpogénicas, originando apotécios
nos quais sdo formados ascésporos, que sdo disseminados pelo vento (Paula
Junior et al., 2010). Cada esclerédio pode originar até 20 apotécios, que podem
liberar mais de dois milhdes de ascosporos num periodo de até 10 dias (Steadman,
1973). Outra forma de disseminacdo deste fungo se da por meio de sementes
infectadas com micélio dormente, ou pela presenca de esclerédios misturados as
sementes (Goulart, 2005).

As maiores epidemias de mofo branco geralmente se iniciam durante o
florescimento das plantas de soja, pois os ascdsporos necessitam de uma fonte de
energia, como as flores senescentes, para sua germinagao e infecgao de plantas
sadias (Bolton et al., 2006). A penetracéo do patdgeno ocorre por pressao mecanica
via apressorio, e/ou secrecédo de enzimas e acido oxalico (Willets e Wong, 1980).
ApOs a planta sadia de soja ser infectada através das flores, os sintomas evoluem
para as axilas das folhas, ramos e vagens, podendo afetar por completo a planta
(Almeida et al., 2005).

Os sintomas da doenca do mofo branco sao caraterizados por lesdes
aquosas que evoluem para podriddo mole dos tecidos, de coloragado castanho-
claro, com crescimento de micélio branco cotonoso. Este micélio se transformara
posteriormente em esclerédios, sendo estes de tamanhos e formas variados,
culminando com a murcha, seca e morte da planta. Os esclerddios produzidos nas
plantas infectadas podem retornar ao solo, elevando o potencial de infec¢ao para
as proximas safras, ou podem ser transportados aderidos em maquinarios ou
sementes, podendo contaminar novas areas de cultivo (Almeida et al., 2005;
Jaccoud Filho et al., 2010; Peltier et al., 2012).



Figura 2. Esquema do ciclo de vida do fungo Sclerotinia sclerotiorum, agente causal
da doenca mofo branco em soja.
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Fonte: Tese de Welcimar Gongalves da Cunha (2010) Adaptado de Wharton e Kirk (2007).

Um fator limitante na sojicultura é o controle desta doenca, uma vez que nao
existem cultivares resistentes. Pouco se sabe no Brasil sobre a resisténcia parcial
das variedades de soja ao mofo branco, o que limita o desenvolvimento de
germoplasma com esse tipo de resisténcia (Andrade et al., 2018). Uma das formas
de melhor aceitagao pelo agricultor e mais viaveis economicamente para o controle
desta doencga, ocorre através do melhoramento genético de plantas por meio da
resisténcia genética (EMBRAPA, 2013; Kandel et al., 2018).

2.2. Identificagao de linhagens de soja resistentes ao mofo branco

Varios estudos vém sendo desenvolvidos para analisar a susceptibilidade de
genotipos de soja a S. sclerotiorum em campo, laboratério e casa de vegetagao.

Para que essa selecgao seja eficiente € necessario utilizar métodos de inoculagéo
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confiaveis, além disso é importante determinar o estadio fenoldgico mais adequado
para inoculagao (Garcia et al., 2015).

Diversos métodos de inoculagao em condicdes ambientais controladas tém
sido avaliados. Nesse sentido, um dos métodos mais comuns disponiveis sdo as
técnicas de inoculagao (Huller et al., 2016). As técnicas de inoculagdo utilizam um
disco de PDA contendo um micélio fungico em diferentes tecidos vegetais como
folha destacada (Wegulo et al., 1998), caule cortado (cut stem) (Teran et al., 2006)
e o caule nao ferido (Garcia e Juliatti, 2012).

O método proposto por Teran e colaboradores (2006), cut stem, € um dos
métodos mais simples e considerado um dos mais eficazes para a inoculagédo do
fungo S. sclerotiorum. E muito utilizado nas pesquisas de identificacao,
caracterizagcdo e selecdo de gendtipos de soja resistentes ao mofo branco. A
inoculagdo do fungo nas plantas ocorre com o auxilio de ponteiras plasticas
contendo o micélio do fungo, cultivado em meio de cultura Batata-dextrose-agar,
entrando em contato com o apice, recém cortado, da haste principal da planta
(Teran et al., 2006).

Segundo Téran e Singh (2009), o estadio da planta durante a inoculagao, o
tipo de indculo e o tempo de inoculagdo sao caracteristicas que influenciam
qualquer método de constatagcao de resisténcia fisiologica, portanto € importante
avaliar a fisiologia da planta a ser inoculada para que a inoculagdo possa ocorrer
de forma correta e eficaz. Diversos estudos descrevem o estadio R1 como o mais
adequado para inoculagdes em ambientes controlados, pois reproduz as condicdes
naturais de infecg¢ao (Peltier et al., 2009; Huzar-Novakowiski and Dorrance, 2018).
No entanto, outros autores afirmam que o estadio V3 é mais conveniente, pois
fornece resultados mais rapidos, podendo acelerar as etapas do programa de
melhoramento (Castro et al., 2016; Willbur et al., 2017). Outro ponto importante,
abordado por Silva (2013), € que a grande maioria dos testes de avaliagdo depende
do micélio do fungo, que sao influenciadas pela variabilidade dos isolados e pela

sensibilidade do patdégeno a elevagao de temperatura.
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2.3. Melhoramento genético em soja

As pesquisas desenvolvidas no melhoramento genético em soja € muito
relevante para a sojicultura, pois possibilita a obtengao de cultivares superiores de
forma sustentavel e ecologicamente equilibrada. Entre os principais objetivos das
instituicdes de pesquisa em melhoramento de soja, esta o desenvolvimento de
linhagens que apresentem ciclo mais precoce com elevada produtividade de gréos,
resisténcia as doencgas, mais estaveis e melhor adaptadas as diferentes condicoes
de cultivo (Ribeiro et al., 2009; Hamawaki et al., 2012; Todeschini, 2018).

Para se obter novas cultivares de soja, varias etapas sao realizadas no
melhoramento genético de plantas, tais como: i) a selecdo de genitores para a
hibridagao artificial com o intuito de recombinar genes de diferentes materiais; ii)
obtencdo da populagdo segregante; iii) escolha do método de condugdo da
populagao segregante mais adequado, para obter resultados esperados; iv) testes
de desempenho agronémico; v) selecao e avaliagdo das linhagens experimentais
com os caracteristicas agrondmicas desejaveis; vi) langamento de uma nova
cultivar, que é testada e indicada para regides especificas (Borém e Miranda, 2009;
Ceccarelli, 2014).

Uma condigcado essencial para o progresso nos estudos em melhoramento
genético de plantas € a existéncia de variabilidade genética, pois permite conhecer
o potencial da populagdo segregante para a selegdo. Porém, um dos grandes
desafios para os melhoristas € que as caracteristicas agronémicas sdo geralmente
regidas por herancga quantitativa, necessitando de estratégias de desenvolvimento
capazes de lidar com a herdabilidade complexa dos caracteres quantitivos
(Ramalho et al., 2012; Akram et al., 2016; Zeffa et al., 2019).

Diferentes abordagens tém sido utilizadas na tentativa de obter linhagens
com caracteristicas agrondmicas superiores, bem como melhorar a resisténcia a
doencas (Hamawaki et al., 2012). Nesse sentido, estimativas de parédmetros
genéticos, correlagdes fenotipicas e genotipicas entre os caracteres e os ganhos
de seleg¢ao, podem auxiliar em um processo de selecao mais eficiente, a fim de
obter gendtipos promissores a partir de populagbes segregantes (Hamawaki et al.,
2012; Farias Neto et al., 2013; Silva et al., 2014).
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2.4. Parametros genéticos

As estimativas dos parametros genéticos sdo uma importante ferramenta no
progresso genético, obtido ao longo do processo de melhoramento. A interpretagao
destes parametros auxilia no processo da tomada de deciséo, na predicao de
sucesso e viabilidade das estratégias de selecdo (Hamawaki et al., 2012). Os
parametros genéticos podem ser estimados em diferentes etapas do
melhoramento, desde as geragdes iniciais em populagdes segregantes até as mais
avancadas na selecao de linhagens (Vasconcelos et al., 2010).

No melhoramento de plantas, os parametros mais utilizados e que fornecem
subsidios para a selegao de gendtipos superiores sédo: a variancia, a herdabilidade
e 0 ganho genético. A avaliagdo das variancias dos caracteres em uma populagao
é feita de forma fracionada em componentes da variancia. Sao considerados
componentes da variancia: a variancia fenotipica (VF), a variancia genotipica (VG)
e a variancia ambiental (VE). Vale ressaltar que o foco esta na VG, isto é, o que é
herdavel. A VF resulta na interacdo entre os efeitos genéticos e ambientais,
possibilitando a predicao dos ganhos de selecao e a definigdo das estratégias de
melhoramentos a serem adotadas (Borém e Miranda, 2017).

A estimativa da herdabilidade (h?) € um parametro genético importante que
deve ser considerado pelos melhoristas. O valor da h? é usado para prever o
progresso da selecdo de um carater agrondmico (Falconer, 1987; Sulistyo e
Mejaya, 2018). Este parametro esta intrinsicamente relacionado aos ganhos de
selegdo, ou seja, quanto maior a h? de um carater agronémico, maior a chance de
éxito na selecdo. Em populagbes segregantes, pode ser estimada a herdabilidade
no sentido amplo, em que é considerada a razdo entre as variancias genéticas e
fenotipicas, ou no sentido restrito, em que é considerada a razédo entre a variancia
aditiva e a variancia fenotipica (Hamawaki et al., 2012). Os valores de h? variam de
zero aum (ou 0 a 100%). A h? apresentara valor igual a um, quando toda a variagéo
expressa for de natureza genética, e igual a zero, quando a variacdo entre
individuos for unicamente de natureza ambiental. Os caracteres agronémicos que

apresentam baixos valores de herdabilidade sdo menos sujeitas a modificacbes
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pela selegcdo do que outras com valores médios ou altos (Allard, 1974; Silveira et
al., 2006; Sulistyo e Mejaya, 2018).

O ganho de selegao (GS) € um guia eficiente para os melhoristas para definir
melhores estratégias de selecgéao, isto €, selegcao direta, resposta correlacionada
elou indices de selegdo. Para obter o ganho de selegdo, se faz necessario a
existéncia de variabilidade genética dentro de uma populagdo-base e a magnitude

dos efeitos que ela mascara (Silveira et al., 2006; Hamawaki et al., 2012).

2.5. Correlagoes fenotipicas e genotipicas entre os caracteres

O melhoramento genético tem como meta aperfeicoar um conjunto de
caracteres agronémicos. Contudo, grande parte desses caracteres apresentam
heranca quantitativa, ou seja, sdo governados por muitos genes (Nogueira et al.,
2012). A selegao de genotipos com base em varios caracteres simultdneos tem se
tornado um desafio devido a existéncia de correlagdes entre eles, que podem
ocorrer de forma favoravel ou ndo aos objetivos do melhoramento (Sousa et al.,
2015).

A analise de correlacdo € um parametro estatistico que dimensiona o grau
de relagcdo entre duas ou mais variaveis, auxiliando em suas compreensdes
(Ramalho et al., 2012). As relagdes existentes entre os caracteres sdo, em geral,
avaliadas por meio das correlagdes fenotipicas, genotipicas e ambientais
(Rodrigues et al., 2010).

A correlagao que pode ser diretamente mensurada € a correlagao fenotipica,
sendo esta resultante de causas genéticas e ambientais. Apenas a correlagéo
genotipica, que corresponde a porcdo genética da correlacdo fenotipica, é
empregada para orientar programas de melhoramento, por ser a unica de natureza
herdavel (Rodrigues et al., 2010; Cruz et al., 2012). A principal causa da existéncia
de correlagdes genéticas é a pleiotropia e a causa transitoria € a ligagao génica. A
pleiotropia € o fendbmeno pelo qual um gene atua na expressao de duas ou mais
caracteristicas, de modo que, se ele estiver segregando, causa variagao nos

caracteres. A ligagdo génica ocorre quando os genes que apresentam efeito nos
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caracteres estdo proximos e no mesmo cromossomo (Falconer e Mackay, 1996;
Ramalho et al., 2018).

Os coeficientes de correlagbes estimadas sdo analisadas 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 relagao linear e quanto mais
proximo a 1 evidencia a existéncia de correlacdo forte. As correlagdes positivas
indicam que os caracteres variam na mesma dire¢cdo, em vista que as negativas
refletem caracteres inversamente correlacionados (Falconer e Mackay, 1996; Filho
e Junior, 2009; Cruz et al., 2012).

2.6. Estratégias de selecido e indices de selecdo em soja

No melhoramento genético da cultura da soja, € usual mensurar varias
caracteristicas com a finalidade de se praticar a selegao simultdnea para alguns
deles. Portanto, o estudo de estratégias de selecdo em soja € importante (Cruz et
al., 2012; Teixeira et al., 2017).

A selecao direta foi a primeira a ser implementada, sendo também a mais
simples delas. O processo de selegao direta dos gendtipos é baseado somente em
um carater por vez, podendo gerar consequéncias indiretas em outros caracteres
importantes. A selegdo direta pode fornecer ganhos individuais superiores no
carater sob selecado (Vasconcelos et al., 2010; Cosme et al., 2018). Isso ocorre,
caso exista correlagao entre dois ou mais dos caracteres fenotipicos com heranga
quantitativa, podendo ser positivas ou negativas. Conhecer tais correlagbes permite
a selecao indireta de caracteres com baixa herdabilidade, por meio da seleg¢ao
direta daqueles que apresentam maior efeito genético (Sousa et al., 2015).

A selecdo indireta é usada quando o carater sofre grande influéncia
ambiental, o que faz com que a precisao da selegao seja baixa (Hallauer et al. 2010;
Gongalves dos Santos et al., 2018). Sendo assim, a selec¢ao indireta baseada em
caracteristicas secundarias de baixa influéncia ambiental, de facil mensuracéao e
geneticamente correlacionadas com a caracteristica alvo, € uma alternativa
bastante interessante para maximizar a precisdo na sele¢ao (Gongalves dos Santos

et al., 2018; Santos et al., 2018).
15



Uma estratégia que vem sendo utilizada pelos melhoristas € o emprego dos
indices de selecdo, pois possibilitam agregar multiplas informagdes contidas na
unidade experimental. Na literatura sdo encontrados varios indices de selecao, os
quais podem ser usados no melhoramento de plantas (Cruz et al., 2012). Os indices
de selegdo visam a obtencdo da melhor predigdo de ganhos e a eficiéncia no
processo de selecdo para desenvolvimento de cultivares que reunam varios
atributos de interesse econdémico (Cruz et al., 2012; Teixeira et al., 2017).

De forma geral, um indice de selecdo deve permitir a classificagdo correta
dos genatipos e considerar diversos caracteristicas simultaneamente. Atualmente,
na literatura ha varias metodologias descritas para a aplicacdo destes indices,
sendo que apresentam propdsitos diferentes e devem ser avaliadas e escolhidas
de acordo com o objetivo do melhorista (Vasconcelos et al., 2010; Cruz et al., 2012;
Bizari et al., 2017).

Mulamba e Mock (1978) propuseram que, com base um sistema de
classificagdo baseado na soma de pontos (ou “ranks”). A pontuacgao é distribuida
de acordo com as caracteristicas genotipicas avaliadas. Uma vez classificadas, sao
somadas as ordens de cada material genético referente a cada carater, resultando
em uma medida total, tomada como indice de selec¢ao.

indice genétipo-idedtipo descrito por Cruz et al. (2006) sdo consideradas as
distancias estimadas entre os gendtipos e os valores referéncias, definido pelos
maximos € minimos observados e ponderados pelos respectivos pesos
econdbmicos atribuidos a cada caracteristica. Com base neste indice, sao
identificados os melhores gendtipos e estimado o ganho de selegao.

Godoi e Pinheiro (2009) também realizaram estudos com objetivo de, por
meio de selegédo indireta, desenvolver uma linhagem de soja resistente ao
percevejo da soja (Nezara viridula). Este trabalho, através das estimativas dos
parametros genéticos, com base nas caracteristicas associadas as respostas aos
percevejos que atacam as vagens de soja, como o periodo de enchimento dos grao,
indice de retencgao foliar, indice percentual de dano na vagem e porcentagem de

sementes manchadas, concluiram que maiores niveis de resisténcia a essa praga
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podem ser obtidos através de selecao positiva precoce de plantas que apresentem
menor indice percentual de dano de vagem.

Bizari e colaboradores (2017), consistiu em comparar diferentes critérios de
selecdo em populagdes de soja em geracao Fs, totalizando 386 progénies, visando
a obtengéo de maiores ganhos. As caracteristicas avaliadas foram: numero de dias
para maturidade, altura de planta na maturidade, altura de inser¢cao da primeira
vagem, acamamento, valor agronébmico, numero de vagens por planta, teor de 6leo
e produtividade de graos. De acordo com os dados obtidos, os ganhos da selegao
direta foram superiores aos da indireta para todos as caracteristicas em todas as
situagdes. A selecdo direta também apresentou maiores ganhos individuais para
cada carater. Os resultados obtidos para o indice genétipo-idedtipo ndo foram
positivos para este estudo em nenhuma das condi¢ées avaliadas. Contudo, o indice
baseado em soma pontos de Mulamba e Mock (1978), utilizando as caracteristicas
valor agronémico e produtividade de grédos como caracteristicas principais,

proporcionou 0os ganhos mais favoraveis nas condi¢gdes no presente estudo.
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Abstract

White Mold (WM) is a yield—limiting disease of soybean. However, up to this date,
there are no cultivars genetically resistant to this disease. In this context, the present
study aimed to develop superior soybean lines with resistance to WM, while
maintaining other desirable agronomic traits. Two early maturing soybean cultivars
(i.,e. EMGOPA 316 and MG/BR 46-Conquista), moderately resistant to WM were
used for biparental crosses from which the analyzed population was derived from.
Therefore, we assessed the resistance to WM in early—generation testing of this
population. Additionally, we determined the agronomic traits, genetic parameters
and selection gains. From 348 F2 genotypes, 35 transgressive genotypes
moderately resistant to WM were identified, of which 22 genotypes showed
desirable agronomic traits for early cycle and grain yield. Moreover, 69 lines were
selected as the most promising genotypes for each agronomic trait (i.e. number of
days to flowering and maturity, plant height at flowering and maturity, number of
nodes on main stem at flowering and maturity, number of pods, grain yield, etc.).
Among these selected lines, ten progenies were the superior genotypes for grain
yield and early cycle. All together, these results demonstrated that the cross
between EMGOPA 316 x MG/BR 46 (Conquista) revealed promising progenies with
moderate resistance to WM and/or desirable agronomic traits. Therefore, these lines
could be used as future resources for breeding efforts aiming to improve resistance
to WM.

Keywords: Glycine max, generation analysis, genetic parameters, disease

resistance, plant breeding
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1. Introduction

Soybean [Glycine max (L.) Merr] is one of the most important commodities of
the international agricultural trade (Gale et al., 2019), with 361 million metric tons
produced globally in 2020/21. Currently, Brazil is the world’s top producer followed
by the United States and Argentina (USDA, 2021).

Importantly, one of the main factors that can limit the worldwide soybean
production is the occurrence of diseases (Martins et al., 2018). Soybean white mold
(WM), caused by Sclerotinia sclerotiorum (Lib.) de Bary, is a yield—limiting disease
of soybean that causes reduction in productivity as high as 60% to growers when
environmental conditions are favorable (Cunha et al., 2010; McCaghey et al., 2017).
This necrotrophic and polyphagous fungus is capable of infecting up to 400 different
species (Boland and Hall, 1994).

Currently, there are no cultivars genetically resistant to S. sclerotiorum
available (Kandel et al., 2018). However, several studies have demonstrated that
individual cultivars can differ in susceptibility, thus representing a key element for
breeding programs (Juliatti et al., 2014; Kandel et al., 2018; Roth et al., 2020).

Indeed, the main objective of any breeding program is to identify, among the
segregating populations, the few lines with the best genetic combinations, including
grain quality, grain yield, adaptation and disease resistance. This decision to select
the most promising lines should be taken in the earliest possible generations
(Ribeiro et al., 2009). In this regard, an efficient estimation of genetic parameters
such as variance components, heritability and selection gain can result in a more
efficient selection process to obtain promising genotypes from segregating
populations (Hamawaki et al., 2012; Silva et al., 2014).

Therefore, in this study, the main purpose was to develop a segregant
soybean population, from parents with moderate resistance to WM, that exhibit
favorable agronomics traits such as high yields and disease resistance. This would
allow the use of these lines in breeding programs as a source of WM resistance to

accelerate the development of elite cultivars.
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2. Materials and Methods

All the experiments were performed throughout the season of 2017-2019, in
the municipality of Uberlandia, state of Minas Gerais, Brazil (18°52 'S, 48°20 'W,
altitude of 805 m).

2.1. Plant materials

Two early maturing soybean cultivars moderately resistant to the fungus S.
sclerotiorum [i.e. EMGOPA 316 (maturity group: 7.5) and MG/BR 46 — Conquista
(maturity group: 8.1)] were used for biparental crosses from which the analyzed
population was derived from. The cultivar EMGOPA 316 is a result of the crossing
between FT 79-2564 x Emgopa 302 cultivars, carried out in Goiania, Goias State,
Brazil. MG/BR 46 (Conquista) is a cultivar resulting from the crossing of Lo 76—4484

x Numbaira, conducted in Uberaba, Minas Gerais State, Brazil.

2.2. Fiand segregating generations

To obtain the first generation of hybridization (F1), parental materials were
sown in four plastic pots every 4 days in a greenhouse during four months, starting
on Jan/2017, where each plastic pot contained two plants. Plants were grown in
17.5 cm x 17.5 cm x 20 cm (Height x Width x Length) plastic pots containing
substrate (1/3 organic matter and 2/3 soil), with daily irrigation. Plants were fertilized
with NPK (8:28:16) every 15 days, according to the manufacturer's
recommendations. A sulphur fungicide treatment was used once a week to control
mildew, according to the manufacturer's recommendations. Temperature was
measured daily. During the vegetative growth, at V5 stage (Fehr and Caviness,
1977), the meristems were removed to favor the ramifications. Atrtificial
hybridizations were made using EMGOPA 316 as the female genitor (P1) and
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MG/BR 46 (Conquista) as the male genitor (P2). Temperature ranged from 19 °C to
40 °C during the experimental period. Subsequently, to obtain the second
generation (F2), F1 seeds were sown and the hybrids were self—pollinated. Artificial
hybridizations P1xP2 were made once again to obtain more F1 seeds. For this
experimental stage, three pots of P1, P2 and F1 were sown every 5 days during two
months, starting on June/2017, and each plastic pot contained two plants. Sowing
and management were carried out as previously described in this section.
Confirmation of the hybridization of the F1 plants was performed by comparing the
female parental, using the hypocotyl and flower colors as markers (Arantes, 1996;
Nunes Junior et al.,, 2001). The temperature inside the greenhouse during the

experimental period varied from 11 °C to 40 °C.

2.3. Genetic and phenotypic parameters

In order to evaluate the resistance to WM, the agronomic traits and the
genetic parameters of this population, five seeds from P2, F1 and F2 generations
were sown in plastic pots (17.5 cm x 17.5 cm x 20 cm — Height x Width x Length)
containing substrate (1/3 organic matter and 2/3 soil). A total of 20 P2 pots, 12 F1«
pots and 174 F2 pots were sown in a greenhouse in Jan/2018. Two plants were
placed in each plastic pot and tutored with bamboo sticks. Plants were daily
irrigated. Fertilization was carried—out with NPK (8:28:16) every 15 days, according
to the manufacturer's recommendations. A sulphur fungicide treatment was used
once a week to control mildew, according to the manufacturer's recommendations.
Temperature was measured daily. Temperature ranged from 21 °C to 35 °C during
the experimental period.

Aiming to evaluate the resistance to WM, fungal inoculum was prepared from
the sclerotia in the laboratory, according to the methodology defined by Juliatti et al.
(2014). The isolate was obtained from commercial fields in Jatai (Goias State —
Brazil). The sclerotia were previously disinfected in 70% ethanol and 0.5% sodium
hypochlorite diluted in sterile distilled water during 30 and 60 sec, respectively. After
that, they were transferred to Petri dishes containing Potato Dextrose Agar (PDA)

medium and incubated at 22 £ 3 °C in 12 h of photoperiod for the mycelium
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formation. For the inoculation, PDA medium plugs (8 mm in diameter) containing 5
days—old fungal mycelia were used. In the greenhouse, at the R1 stage of the plants
(Fehr and Caviness, 1977), the lateral stem of the first trifoliate axillary bud was cut
horizontally. The inoculation with a 200 microliter pipette tip containing fungal
mycelium was performed, with the mycelial side towards the plant (Chawla et al.,
2013; Huller et al., 2016). The severity of disease development was evaluated 5
days after inoculation, based on the proportion of the stem lesion length in
comparison with the total stem length (both measured with a ruler). F2 plants with
greater resistance were considered transgressive segregates and were selected for
further evaluation as F2:3 genotypes.

The following agronomic traits were evaluated in the greenhouse: 1) number
of days to flowering (NDF): corresponding to the period between the emergence (VE
stage) and the opening of the first flower (R1 stage); 2) number of days to maturity
(NDM): corresponding to the period between the VE stage to the day on which
approximately 95% of the pods appeared to be mature (R8 stage); 3) plant height
at flowering (PHF): which corresponds to the distance in centimeters measured
between the soil level and the most distal inflorescence insertion on the main stem,
assessed at the R1 stage; 4) plant height at maturity (PHM): which corresponds to
the distance (cm) measured from the soil surface and the farthest flower bud on the
main stem, evaluated at the R8 stage; 5) number of nodes on the main stem at
flowering (NNF): all visible nodes were counted in the main stem at the R1 stage; 6)
number of nodes on the main stem at maturity (NNM): all visible nodes were counted
on the main stem at the R8 stage; 7) number of pods with 1 grain (PN1G), 8) number
of pods with 2 grains (PN2G), 9) number of pods with 3 grains (PN3G) and 10) total
number of pods (TNP): after harvest, all pods of each plant were counted; 11)
number of seeds per pod (SNP): after harvesting and processing, seeds of each
plant were counted; 12) one hundred seed weight (HSW): weight of one hundred
grains of each plant, with three replications, was determined; and 13) grain yield
(GY): the total weight of grains of each plant, with three replications, was

determined. The plant stage was defined according to Fehr and Caviness (1977).
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2.4. Genetic parameters

The averages and variances were estimated by the phenotypic data obtained
from parental (P2), hybrid (F1) and segregating populations (F2). The variances were
estimated by the expression: ¢? = 62 + o7, in which the environmental variance
(62) was calculated using the following expression: ¢Z = o3,, where a3, is the
phenotypic variance of P2. The genetic variance (¢Z) was estimated by the equation:

ot = o5 — of. Broad—sense heritability (h?) was calculated using the following

2
equation: h? = %xmo. The average degree of dominance (Km) was calculated
P

2F1-(P1+4P2)

according to the equation: Km = =15, where: P1 is the phenotypic average

of parental one, P2 is the phenotypic average of parental two, and F1 is the

phenotypic average of F1 generation. The number of genes involved in determining

R%(1+40,5K?)

> , where: R is the
80,
GF2

trait (n) was calculated through the equation:n =

amplitude between parent averages (R = P1 — P2). The selection gain rates (GS %)

were determined by the following expression: GS = DS.h? and GS % = % where: GS

is the selection gain, DS is the differential selection (DS = X;—X,), X, is the
observed average and X is the average of selected individuals. The genetic

parameters were estimated using the software GENES.

2.5. Resistance of transgressive segregation

To assess the resistance of the F2:3 genotypes, fungal inoculums were
prepared as described aforementioned (Juliatti et al., 2014). During Sept/2019, five
seeds of P1, P2, BMX Desafio, BRSGO-7560 and F2:3 genotypes were sown in
polystyrene trays (72—cells), containing substrate, each individual cell with one
plant. A randomized complete block design was used, with three replications in
greenhouse conditions. The soybean cultivars BMX Desafio and BRSGO-7560
were used as a susceptible standard. Temperature was measured daily at the
greenhouse (18 °C — 36 °C). At V2-V3 stage (Fehr and Caviness, 1977), the main
stem of the plants was cut horizontally. The inoculation was performed according to

Juliatti et al. (2014). Subsequently, plants were kept at 22 £ 2 °C in an incubator
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Bio—chemical Oxygen Demand (B.O.D) with a photoperiod of 12 h. The severity of
disease development was evaluated ten days after inoculation, based on the
proportion of the stem lesion length in comparison with the total stem length (both
measured with a ruler). The heritability and resistance trait were estimated using the
software GENES. The data for resistance trait were normalized by the
equation vx + k, and the values were compared by the Scott—Knott test (p < 0.05).

The estimation of heritability was calculated using analysis of variance (ANOVA).
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3. Results and Discussion

3.1. Disease severity evaluations

The resistance of 348 F2 genotypes was tested in the greenhouse inoculation
test (Lateral Stem). All genotypes exhibited different levels of symptoms and signs
of WM. The severity on the F2 generation ranged from 17% to 100% (Table 1).
Among these genotypes, 50 lines with phenotype for resistance to WM (severity
levels<50%) were identified (Table 2). These transgressive genotypes were tested
by the Main Stem method, and all genotypes showed typical symptoms and signs
of WM (severity ranged from 28% to 75% — Tables 1 and 2).

Table 1 — Severity range assigned based on the assessments of the inoculation methods of
Sclerotinia sclerotiorum (%) in F2 and Fz:3 genotypes from the cross EMGOPA 316 x
MG/BR46 (Conquista).

Generation N* Severities N2 Severities Main
Lateral Stem Stem method (%)
method (%)

P1 - - 15 13.4 - 28.7

P2 40 15.5 - 36.6 15 14.4 - 257

F2 348 17.6 — 100 - -

F2:3 - - 750 2753 -74.77

BMX Desafio - - 15 86.0 — 96.1

BRSGO-7560 - 15 85.6 —92.3

P1 = EMGOPA 316; P2 = MG/BR46 (Conquista);; F2 = self—pollination of F1 plants; F23 =
self—pollination of F2 plants. N' = number of individuals inoculated in the Lateral Stem
method; N2 = number of individuals inoculated in the Main Stem method.

Soybean breeding programs for resistance to white mold (WM) still face a
challenge as the majority of methods have low to moderate correlation values
between field and laboratory tests for resistance (Boland and Hall, 1987; Kim and
Diers, 2000; Kandel et al., 2018). However, several studies have shown that the
inoculation methods have a strong relationship with the field results. Furthermore,
compared to the cotyledon and detached leaf methods, the inoculation methods
were found to be more precise (Kull et al., 2003; Koga et al., 2014; Martins et al.,
2018).
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Table 2 — Averages of severity and resistance classification to white mold in transgressive genotypes
from the cross EMGOPA 316 x MG/BR46 (Conquista).

Genotypes X Resistance Classification '
BMX DESAFIO 90.10 a S
BRSGO-7560 88.73 a S
UFUA7P1 74.77 a S
UFUA160P1 70.90 a S
UFUA155P4 67.20 a S
UFUA104P1 60.90 a S
UFUA158P1 60.00 a S
UFUA134P2 58.77 a S
UFUA148P1 57.30 a S
UFUA142P3 53.97 a S
UFUA150P1 53.00 a S
UFUA10P2 52.53 a S
UFUA78P3 52.43 a S
UFUA107P2 51.80 a S
UFUA33P1 51.57 a S
UFUA156P1 5140 a S
UFUA7P2 50.53 a S
UFUA113P2 49.27 a MR
UFUA96P1 48.00 a MR
UFUA86P1 47.33 a MR
UFUA105P2 47.07 a MR
UFUA48P1 46.73 a MR
UFUA138P3 45.57 a MR
UFUA134P3 45.53 a MR
UFUA34P3 45.50 a MR
UFUA58P1 4523 a MR
UFUA84P2 4517 b MR
UFUA14P1 4427 b MR
UFUA46P1 43.67b MR
UFUA83P1 42.83b MR
UFUA106P1 42.77b MR
UFUA12P2 42.73 b MR
UFUA20P1 4243 b MR
UFUA143P1 4160 b MR
UFUA144P2 39.50 b MR
UFUA94P1 39.10b MR
UFUA79P1 38.70 b MR
UFUA38P2 38.40b MR
UFUA140P1 37.70b MR
UFUA136P3 37.03b MR
UFUA145P2 36.00b MR
UFUA91P1 35.97b MR
UFUA28P1 35.57b MR
UFUA27P2 35.03b MR
UFUA93P2 34.50b MR
UFUA25P1 34.47b MR
UFUAB86P3 33.97b MR
UFUA82P1 33.63b MR
UFUA36P1 32.90b MR
UFUA81P1 32.67b MR
UFUA96P2 29.47b MR
UFUA85P2 27.53b MR
EMGOPA 316 20.53b R
CONQUISTA 20.07b R

S = susceptible; MS = moderately susceptible; MR = moderately resistant; R = resistant; X = averages
of severity followed by different letters are statistically different according to the Scott—Knott test (p <
0.05). " According to Garcia and Juliatti (2012).




The use of the Main Stem method allowed to discriminate different resistance
levels of this population, based on the reactions to WM. Necrotic lesions and white
fluffy mycelia were distinctly visible on the apical meristems and main stems. The
development and progress of the disease occurred very rapidly in susceptible
plants, whereas in resistant plants, disease progress was limited in the apical
meristem.

As shown in Table 3, the results revealed the existence of genetic variance
among soybean progenies for severity to WM (p < 0.05). Furthermore, h? was 47%,
thus indicating that most of the phenotypic variance of the resistance to WM is
environmentally controlled. Nevertheless, this should not infer that genetic
components are necessarily negligible. However, according to the findings of this
study and others reported in the literature (Guo et al., 2008; Kim and Dias, 2000;
Kandel et al., 2018), WM resistance has low to moderate h? estimate. Kandel et al.
(2018) stated that the development of resistant genotypes has proven to be difficult
due to the highly polygenic nature of inheritance, and the low heritability of the trait.
Thus, there is still a need to identify cultivars that sustain heritable resistance both

across environments, and with multiple isolates of S. sclerotiorum.

Table 3 — Summary of analysis of variance and heritability (h?) of segregating soybean progenies
inoculated with Sclerotinia sclerotiorum from the cross EMGOPA 316 x MG/BR46 (Conquista).

VS DF MS F—value
Blocks 2 0.567878
Genotypes 53 0.270026 1.899**
Residual 106 0.142191
CV (%) 10.03
h? (%) 47.34

VS = variation source; DF = degree of freedom; MS = mean square; CV = coefficient of variation; h? = heritability;
** Probability (%) = 0.27.

Therefore, in order to compare the averages of the severity of WM on
genotypes, the Scott—Knott test was performed. Table 2 shows the formation of two
response groups to WM: group “a” with incidence scores between 45% and 90%,
composed of 24 F2:3 genotypes, including the soybean cultivars BMX Desafio and
BRSGO-7560 as a susceptibility standard commercial cultivars; group “b” with
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incidence ranging from 20% to 45%, consisting of 26 genotypes and two commercial
cultivars, EMGOPA 316 and MG/BR 46 (Conquista).

Based on the severity of the reactions to WM, the genotypes were classified
as immune (absence of the disease), highly resistant (HR = 0 to 11%), resistant (R
= 12 to 24%), moderately resistant (MR = 25 to 50%) and susceptible (S >50%)
(Garcia et al., 2012) (Table 2). Regarding the Main Stem method, our results
revealed that the parental materials were classified as resistant. Corroborating with
our data, Garcia and Juliatti (2012) and Martins et al. (2018) also considered the
genotype EMGOPA 316 and MG/BR 46 (Conquista) as resistant and MR,
respectively, when compared to other commercial cultivars.

We also observed that 15 F23 evaluated genotypes were classified as
susceptible and 35 were moderately resistant to the WM (Table 2). The rank of each
genotype varied according to each experiment (Lateral Stem method and Main Stem
method) (Table 1).

These results herein suggested that both methods are capable of promoting
the reaction of soybean genotypes to WM. Nevertheless, when the two methods
were compared, but at different developmental stages, the responses of the
genotypes to the pathogen varied. Some studies described the reproductive growth
stages as the most appropriate for inoculations under controlled environment
because it reproduces the natural conditions of infection (Huzar—Novakowiski and
Dorrance, 2018; Peltier et al., 2009). On the other hand, other scientific evidences
claim that the on vegetative growth stages are more convenient as it provides results
more quickly, hence accelerating the stages of the breeding program (Castro et al.,
2016; Willbur et al., 2017). The presence of susceptible soybean genotypes
reiterates the highly polygenic nature of the inheritance and the moderate heritability
of the trait, as shown in Table 3. These findings indicate that low—intensity selection
in the first generations should be used for this trait, so that in later generations the
truly superior individuals or progenies may be identified.
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3.2. Cycle and production from the moderately resistant genotypes

Certain traits are critical for all cultivars in order to enter the market such as
high yield potential and tolerance and/or resistance to the major diseases. According
to Table 4, it was possible to identify superior genotypes in this population. In
addition to reporting moderate resistance to WM, the transgressive genotypes
showed an early cycle (NDM = 96 days to 116 days) and, for the most part, high

production levels.

Table 4 — Cycle and production in transgressive genotypes from the cross EMGOPA 316 x
MG/BR46 (Conquista).

Trait Trait

Genotype NDF NDM HSW GY Genotype NDF NDM HSW GY
UFUA113P2 42 98 15.62 16.98 | UFUA94P1 45 104 18.82 52.50
UFUA96P1 47 108  21.91 24.82 | UFUA79P1 45 100 9.69 13.86
UFUA86P1 44 98 17.23 25.84 | UFUA38P2 47 103 753 12.34
UFUA105P2 43 116 1547 17.94 | UFUA140P1 42 105 31.72 34.23
UFUA48P1 44 108 26.01 28.42 | UFUA136P3 38 97 9.16  9.35
UFUA138P3 39 100 10.28 15.36 | UFUA145P2 44 107 10.52 12.62
UFUA134P3 40 109 14.79 21.44 | UFUA91P1 42 105 17.15 42.36
UFUA34P3 41 100 13.85 15.39 | UFUA28P1 42 105 13.94 25.65
UFUA58P1 44 110  19.64 36.93 | UFUA27P2 42 105 20.85 36.91
UFUA84P2 39 106 7.23  8.89 | UFUA93P2 39 101 551 13.44
UFUA14P1 44 111 14.54 32.42 | UFUA25P1 40 112 18.19 33.84
UFUA46P1 43 100 20.16 22.16 | UFUA86P3 40 109 16.59 32.35
UFUA83P1 44 108 16.33 35.11 | UFUA82P1 40 108 15.18 20.80
UFUA106P1 41 109 13.91 20.59 | UFUA36P1 48 112 1497 31.74
UFUA12P2 43 96 11.01  11.97 | UFUA81P1 42 109 1479 51.92
UFUA20P1 43 106 8.81 17.28 | UFUA96P2 40 106 25.27 28.71
UFUA143P1 41 104 8.64 16.61 | UFUA85P2 40 105 16.13 16.46
UFUA144P2 41 106 27.70 29.12
NDF = number of days to flowering; NDM = number of days to maturity; HSW = one hundred seed
weight (grams); GY = grain yield (grams).

Several studies have shown that partial resistance to WM in soybean has
been identified, but current resistance sources of commercial cultivars are limited
and do not prevent significant crop yield loss (Andrade et al., 2018; Kim and Diers,
2000). Based on the grain yield (GY), 11 transgressive genotypes stood out in this
population for their higher grain yield (GY = 31.74 to 52.50 grams) (Table 4). The
results demonstrated the potential of these transgressive genotypes to become
resistance sources to WM in breeding programs.

These findings indicate that early selection may be efficient in soybeans, as

long as applied with moderate intensities. Numerous studies reported favorable
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results with early generation testing (Friedrichs et al., 2016; Hegstad et al., 2019;
Saint—Martin and Geraldi, 2002). It is noteworthy that eliminating the low—potential
progenies is an important strategy since it enables to concentrate efforts and

resources in those with high potential for desirable traits.

3.3. Agronomic trait statistics in the segregating population

The average and variability parameters are useful statistical tools to the
breeders, since they allow inferring the genetic potential of the segregating
population (Bhering, 2017). As shown in Table 5, no significant average difference
was found in most of the agronomic traits between the parental and the generations,
but variability was identified among the traits. This variability in an important aspect
since a sufficient variability must be available to successfully develop high—yielding

cultivars in breeding programs.

Table 5 — Estimation of averages and variability of agronomic traits obtained in the generations
P2, F1 and F2 in soybean grown in greenhouse in 2018 harvested in Uberlandia, Minas Gerais
State, Brazil.

Trait P2 F1 F2
X o2 X o2 X 02
NDF 41.37 3.27 40.50 6.26 38.68 16.53
NDM 109.05 100.25 109.29 14.38 107.03  32.35
PHF 83.07 95.45 81.00 128.09 83.26 161.86
PHM 115.00 92.51 123.25 287.93 123.37 380.63
NNF 10.00 1.33 11.21 2.34 9.24 4.10
NNM 15.27 1.53 17.83 9.79 15.63 8.63
NP1G 2.40 542 1166 80.23 512 33.33
NP2G 18.00 63.69 37.33 291.36 22.44  208.38
NP3G 36.02 345.66 31.756 274.71 23.18  311.09
TNP 56.42 568.66 80.75 986.98 50.74 1000.41
NSP 2.62 0.1 2.25 0.05 2.36 0.04
HSW 16.13 6.69 17.72 10.38 16.49 26.62
GY 26.14  97.53 33.07 236.68 20.62 138.99

P2 = MG/BR 46 (Conquista); F1 = P1xP2; F2 = self—pollination of F1 plants; NDF = number of days
to flowering; NDM = number of days to maturity; PHF = plant height at flowering (cm); PHM = plant
height at maturity (cm); NNF = number of nodes on the main stem at flowering; NNM = number of
nodes on the main stem at maturity; NP1G = number of pods with 1 grain; NP2G = number of pods
with 2 grains; NP3G = number of pods with 3 grains; TNP = total number of pods; NSP = number
of seeds per pod; HSW = one hundred seed weight (grams); GY = grain yield (grams); X = average;
02 = variance.

The maturity time was analyzed by means of NDF (number of days to

flowering) and NDM (number of days to maturity) of P2, F1 and F2. These agronomic
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traits are quite relevant for the choice of the cultivar, as they allow better planning of
planting and harvesting activities. Our results demonstrated that P2 reported a NDF
of 41.37 days and NDM of 109.05 days. F1 (NDF =40.50 days; NDM = 109.29 days)
and F2 (NDF = 38.68 days and NDM = 107.03 days) showed similar results in
comparison to P2 (Table 5), thus revealing that the genotypes can be classified as
an early cycle cultivar. The maturity time of a cultivar is a factor that interferes with
the final severity of the WM disease. According to Yang et al. (1999), early cycle
cultivars are more resistant to S. sclerotiorum due to the shorter flowering period,
which causes lower predisposition to infection by ascospores. According to our data,
Arantes (1996) described a similar maturity time to MG/BR 46 (Conquista) (NDF =
48 to 54 days and NDM = 109 to 140 days).

Other evaluated agronomic traits were PHF (plant height at flowering) and
PHM (plant height at maturity), which is an important factors avoid lodging of the
plants. The averages of PHM in P2 (115.00 cm), F1 (123.25 cm) and F2 (123.37 cm)
generations were close to the recommended values (Table 5). According to Andrade
et al. (2018), another important point to consider is whether plants are at an ideal
height, without the occurrence of lodging, thereby allowing good air circulation and
quicker drying within the crop canopy. It is worth noting that these factors can
significantly reduce the intensity of WM (Andrade et al., 2018).

The number of nodes on the main stem is a critical yield component, since it
is associated with the processes that determine the number of pods and seeds (Egli,
2005; Egli, 2013). The average for NNF (number of nodes on the main stem at
flowering) and NNM (number of nodes on the main stem at maturity) were similar
among P2 (NNF = 10.00 nodes and NNM = 15.27 nodes), F1 (NNF = 11.21 nodes
and NNM = 17.83 nodes), and F2 (NNF = 9.24 nodes and NNM = 15.63 nodes)
(Table 5). Accordingly, a greater number of nodes on a soybean plant usually means
more pods and seeds. The variables number of pods per plant (TNP), number of
seeds per pod (NSP) and one hundred seed weight (HSW) are pivotal components
for the yield. The average values for TNP and NSP were 56.42 pods and 2.62 seeds,
respectively, for P2, 80.75 pods and 2.25 seeds for F1, and 50.74 pods and 2.36
seeds for F2 (Table 5).
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It is known that the higher the number of pods with three grains (NP3G), the
greater will be the yield. The P2 averages for NP1G, NP2G and NP3G were 2.4,
18.0 and 36.02 pods, respectively. These results were slightly better than those
found in F1 (NP1G = 11.66; NP2G = 37.33 and NP3G = 31.37) and F2 (NP1G =
5.12; NP2G= 22.44 and NP3G = 23.18) generations, since P2 showed lower number
of NP1G and NP2G and a higher number of NP3G (Table 5).

The one hundred seed weight (HSW) trait exhibits wider variation in ranges
(Xin et al., 2016). The modern elite soybean cultivars report HSW above 18 grams
(Yan et al., 2015). We observed that HSW average values were similar in P2 (16.13
grams), F1 (17.72 grams), and F2 (16.42 grams) (Table 5). All generations revealed
HSW close to the minimum limit of 18 grams.

There were differences in GY (grain yield) averages among the P2 (26.14
grams), F1 (33.07 grams), and F2 (20.62 grams) generations. The highest GY value
observed for the F1 generation can be attributed to the heterosis or hybrid vigor
phenomenon, since heterosis is defined as the superiority of individuals from the F1
generation compared to its parents (Fehr, 1987).

We evaluated the variance components for heritability, average degree of
dominance, and number of genes to agronomic traits, which play a pivotal role for
the conduction of a breeding program, as well as for decision—making. As shown in
Table 5, phenotypic variance oscillated from 0.04 (SNP) to 1000.41 (TNP), and
genetic variance had an amplitude from 0.03 (SNP) to 431.75 (TNP). Variation in
genotype is an important tool for determining the likelihood of success in breeding
selection.

The environmental variance ranged from 0.01 (SNP) to 568.66 (TNP). The
predominance of genetic variance higher than the environmental variance was
noticed for the traits NDF, PHM, NNF, NNM, PN1G, PN2G, SNP and HSW (Table
6). The selection is favored for these traits, as indicated by the high values of genetic
variance. The phenotype reflects the genotype once the genotypic variance, in

absolute values, was higher than environmental variance.
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Table 6 — Estimation of phenotypic variance, genotype variance, environmental
variance, broad-sense heritability, average degree of dominance and
number of genes of agronomic traits obtained in the generations P2, F1 and
F2 in soybean grown in greenhouse in 2018 harvested in Uberlandia, Minas
Gerais State, Brazil.

Trait Parameters

ral o3 o2 0% h?(%) Km n
NDF 16.53 13.26 3.26 80.24 -0.56 5.89
NDM 32 - 100 - -1.12 -
PHF 161.86 66.40 95.45 41.03 -0.54 7.95
PHM 380.63 288.12 92.51 75.69 —2.49 5.15
NNF 4.10 2.773 1.33 67.53 66.66 545
NNM 8.63 7.09 1.54 82.18 -54.06 4.51
PN1G 33.33 27.90 5.42 83.72 1.05 10.75
PN2G 208.38  144.69 63.69 69.43 0.85 7.311
PN3G 311.09 - 345.66 - -0.40 -
TNP 1000.41 431.75 568.66 43.15 2.14 8.67
NSP 0.04 0.03 0.01 71.60 0.63 6.96
HSW 26.62 19.92 6.69 74.84 -7.71 6.71
GY 138.99 41.46 97.53 29.82 -9.77 15.74

NDF = number of days to flowering; NDM = number of days to maturity; PHF =
plant height at flowering (cm); PHM = plant height at maturity (cm); NNF =
number of nodes on the main stem at flowering; NNM = number of nodes on the
main stem at maturity; PN1G = number of pods with 1 grain; PN2G = number of
pods with 2 grains; PN3G = number of pods with 3 grains; TNP = total number
of pods; NSP = number of seeds per pod; HSW = one hundred seed weight
(grams); GY = grain yield (grams); o7 = phenotypic variance; o2 = genotype
variance; a7 = environmental variance; h? = broad—sense heritability (%); Km =
average degree of dominance; n = number of genes in determining trait.

In the current study, the heritability for the agronomic traits ranged from zero
to 82 %. The traits NDF (80%), PHM (75%), NNF (67%), NNM (82%), PN1G (83%),
PN2G (69%), NSP (71%) and HSW (7%) reported high h? estimate (Table 6). These
findings indicate that most of the phenotypic variance of these agronomic traits were
genetically controlled. Moreover, high heritability turns viable the selection of
individuals in the initial generations of self—fertilization. In agreement with our
results, various studies described high h?for the same traits studied herein (Leite et
al., 2016; Volpato et al., 2019; Zhang et al., 2015). In turn, PHF (41%), TNP (43 %),
and GY (29%) presented lower h? value (Table 6), which means that the selection
for this traits should be practiced in advanced generations (trials conducted in
various locations and years) for the identification of superior genotypes because of

the influence of the environmental interaction.
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We also investigated the selection gain once it highlights the superior
individuals in a base—population. Furthermore, the variable is considered an efficient
guide to breeders. In order to obtain selection gain, it is necessary the existence of
genetic variability inside a base—population, and the magnitude of the effects that it
masks (environmental components and interaction) (Hamawaki et al., 2012). With
the purpose of selecting the best individuals, considering the reduction of the
vegetative cycle and increase of the other traits, a selection intensity of 20% was
applied and 69 individuals were chosen (Tables 7 and 8).

The selection gain for NDM returned one of the lowest individual gain (14%),
and the variation was from 92 to 97 days, with an average of 95.59 days (Table 7).
This result demonstrates that the selected individuals have an earlier cycle when
compared to the P2 parent, which attracts the interest of the current market. The
traits with higher selection gains were PN1G (114%) and PN2G (71%), followed by
TNP (44 %) (Table 8).

Table 7 — Selected individuals in F, soybean population from the cross EMGOPA 316 x
MG/BR46 (Conquista), average of selected individuals (X,) and selection gain (GS %) of
agronomic characters.

Sl NDM Sl PHF Sl PHM Sl NNF Sl NNM
UFUA1P1 92 UFUA7P1 100 UFUA2P1 155 UFUA2P1 12 UFUA2P1 19
UFUA5P2 93 UFUA11P3 74 UFUA2P2 144 UFUA14P1 1" UFUA2P2 18
UFUAS8P3 97 UFUA29P2 84 UFUA7P1 145 UFUA19P1 13 UFUA7P1 18
UFUA9P1 97 UFUA31P1 104 UFUA13P1 180 UFUA20P1 1" UFUA10P1 21
UFUA9P2 97 UFUA33P1 95 UFUA33P1 158 UFUA21P1 1" UFUA11P3 25
UFUA9P3 97 UFUA36P1 106 UFUA34P1 141 UFUA22P1 12 UFUA22P1 21
UFUA11P2 92 UFUA38P1 98 UFUA3GP1 143 UFUA25P1 12 UFUA23P1 19
UFUA12P1 96 UFUA38P2 102 UFUA36P2 174 UFUA29P1 1" UFUA25P1 18
UFUA12P2 96 UFUA42P1 118 UFUA38P1 151 UFUA29P2 11 UFUA28P1 18
UFUA13P1 97 UFUA42P2 116 UFUA42P1 162 UFUA31P1 12 UFUA29P1 21
UFUA16P2 97 UFUA46P2 104 UFUA42P2 152 UFUA32P1 1" UFUA29P2 18
UFUA20P2 97 UFUA46P3 98 UFUA43P1 152 UFUA33P1 11 UFUA31P1 22
UFUA21P2 97 UFUA47P2 94 UFUA44P1 147 UFUA34P1 12 UFUA33P1 23
UFUA22P2 96 UFUA48P1 107 UFUA44P2 165 UFUA34P2 11 UFUA34P1 20
UFUA24P2 97 UFUA49P1 98 UFUA45P1 141 UFUA3G6P1 13 UFUA36P1 18
UFUA34P2 97 UFUA49P2 103 UFUA46P1 157 UFUA38P1 12 UFUA38P1 22
UFUA40P2 93 UFUA51P1 101 UFUA47P2 140 UFUA40P1 1" UFUA40P1 22
UFUA43P3 97 UFUA53P1 97 UFUA48P1 151 UFUA40P2 15 UFUA42P1 20
UFUA44P3 93 UFUA58P1 11 UFUA49P2 150 UFUA41P1 13 UFUA42P2 21
UFUA46P2 93 UFUA58P2 106 UFUA51P1 140 UFUA42P1 12 UFUA43P1 19
UFUA52P3 99 UFUAG62P2 100 UFUA51P2 153 UFUA42P2 13 UFUA45P1 20
UFUA53P2 92 UFUAG4P2 96 UFUA52P1 162 UFUA45P1 15 UFUA48P1 19
UFUAS55P1 97 UFUAGGP1 97 UFUA53P1 146 UFUA48P1 11 UFUA52P1 19
UFUA55P2 97 UFUAG6P2 105 UFUA54P2 162 UFUAS7P1 14 UFUA58P2 20
UFUAG3P1 96 UFUAG8P1 100 UFUA58P1 142 UFUA58P1 13 UFUA73P1 22
UFUAG4P1 97 UFUAG8P2 106 UFUA58P2 157 UFUA58P2 12 UFUA75P1 21
UFUAGB4P2 97 UFUAGB9P2 106 UFUA61P2 151 UFUAGOP1 12 UFUA78P1 21
UFUAG5P1 97 UFUA70P2 98 UFUAG4P1 156 UFUAG9P1 12 UFUAB80P1 19
UFUAG5P2 97 UFUA70P3 104 UFUAG6P2 153 UFUA73P1 11 UFUA80P2 19
UFUAGB5P3 97 UFUA72P2 108 UFUAG6P4 150 UFUA75P1 13 UFUA82P1 21
UFUAGB7P2 97 UFUA74P1 94 UFUAG8P1 147 UFUA76P1 14 UFUAB84P1 19



S| = Selected individuals; NDF = number of days to flowering; NDM = number of days to maturity; PHF
= plant height at flowering; PHM = plant height at maturity; NNF = number of nodes on the main stem
at flowering; NNM = number of nodes on the main stem at maturity; X, = mean of selected individuals;

UFUAB9P2 97 | UFUAT76P1 95 | UFUAG9P1 144 | UFUA7T7P1 11 | UFUA85P1 19
UFUA7OP3 95 | UFUA78P2 95 | UFUA7OP1 143 | UFUA78P1 12 | UFUA85P2 19
UFUA72P2 93 | UFUA85P1 112 | UFUA70P2 150 | UFUA78P2 12 | UFUAS7P1 19
UFUA74P1 93 | UFUA91P1 102 | UFUA73P1 150 | UFUASOP1 11 | UFUA87P2 19
UFUA79P2 97 | UFUA93P1 97 | UFUASOP2 162 | UFUA82P1 14 | UFUAB89P1 20
UFUA79P3 97 | UFUA95P1 94 | UFUAS5P1 141 | UFUA85P1 12 | UFUA9OP1 19
UFUA8BP2 97 | UFUA98P1 94 | UFUA104P3 162 | UFUA85P2 12 | UFUA91P1 19
UFUA102P2 97 | UFUA99P1 1045 | UFUA105P1 166 | UFUA91P1 12 | UFUA92P1 21
UFUA103P2 97 | UFUA103P2 94 | UFUA107P2 156 | UFUA92P1 14 | UFUA95P1 19
UFUA104P1 97 | UFUA107P2 115 | UFUA110P1 145 | UFUA93P1 12 | UFUA96P1 21
UFUA104P2 97 | UFUAT10P1 110 | UFUA112P2 145 | UFUA94P1 12 | UFUA98P1 19
UFUA110P2 93 | UFUA111P1 1055 | UFUA112P3 161 | UFUA96P1 12 | UFUA99P1 20
UFUA111P2 97 | UFUA114P2 96 | UFUA113P2 145 | UFUA96P3 12 | UFUA101P2 19
UFUA114P2 95 | UFUA116P1 104 | UFUA113P3 169 | UFUA98P1 13 | UFUA105P1 20
UFUA116P1 97 | UFUA116P2 98 | UFUA115P1 153 | UFUA99P1 12 | UFUA106P1 21
UFUA117P1 92 | UFUA120P2 96 | UFUA116P2 148 | UFUA101P1 12 | UFUA107P2 20
UFUA120P2 93 | UFUA121P3 105 | UFUA117P1 141 | UFUA106P1 13 | UFUA109P2 20
UFUA120P3 93 | UFUA122P1 95 | UFUA123P1 141 | UFUA109P2 12 | UFUA110P1 20
UFUA121P2 97 | UFUA122P2 101 | UFUA124P1 143 | UFUA110P1 13 | UFUA113P1 20
UFUA126P2 93 | UFUA124P1 103 | UFUA129P2 143 | UFUA111P1 14 | UFUA115P1 23
UFUA128P1 97 | UFUA124P3 108 | UFUA134P1 165 | UFUA117P1 12 | UFUA117P1 23
UFUA128P2 97 | UFUA131P1 100 | UFUA135P1 141 | UFUA123P1 13 | UFUA125P1 22
UFUA128P3 96 | UFUA135P1 103 | UFUA135P2 142 | UFUA125P1 13 | UFUA134P1 21
UFUA130P1 97 | UFUA135P3 105 | UFUA136P1 142 | UFUA127P2 12 | UFUA137P1 20
UFUA130P2 97 | UFUA136P2 100 | UFUA139P2 158 | UFUA130P1 12 | UFUA139P2 19
UFUA130P3 94 | UFUA137P3 97 | UFUA140P2 151 | UFUA131P1 13 | UFUA140P1 22
UFUA132P2 97 | UFUA138P1 96 | UFUA148P2 153 | UFUA138P3 12 | UFUA140P2 20
UFUA135P3 96 | UFUA138P3 101 | UFUA149P1 172 | UFUA141P1 12 | UFUA141P2 21
UFUA136P3 97 | UFUA139P2 114 | UFUA152P2 142 | UFUA141P2 13 | UFUA142P1 20
UFUA137P2 97 | UFUA140P2 95 | UFUA153P3 181 | UFUA144P1 12 | UFUA143P1 19
UFUA137P3 95 | UFUA143P1 103 | UFUA154P3 141 | UFUA145P2 12 | UFUA144P1 21
UFUA138P2 97 | UFUA155P1 94 | UFUA155P3 144 | UFUA156P2 12 | UFUA146P1 21
UFUA142P3 95 | UFUA155P2 98 | UFUA156P3 151 | UFUA157P1 12 | UFUA148P2 19
UFUA145P3 93 | UFUA156P1 97 | UFUA157P1 154 | UFUA158P1 13 | UFUA149P1 23
UFUA146P3 93 | UFUA157P1 111 | UFUA157P2 146 | UFUA159P1 12 | UFUA152P2 23
UFUA147P3 96 | UFUA157P2 104 | UFUA157P3 151 | UFUA160P1 12 | UFUA153P3 21
UFUA155P2 96 | UFUA162P3 95 | UFUA163P2 149 | UFUA161P1 12 | UFUA156P3 19
UFUA157P3 95 | UFUA163P2 104 | UFUA163P3 142 | UFUA162P3 12 | UFUA158P1 19
Xs 95.59 Xs 101.62 X 151.59 X 12.25 X 20.19
GS % 14.68 GS % 9.04 GS % 17.32 GS % 21.90 GS % 23.93

GS % = selection gain.

The selection gain for NDM returned one of the lowest individual gain (14%),

and the variation was from 92 to 97 days, with an average of 95.59 days (Table 7).

This result demonstrates that the selected individuals have an earlier cycle when

compared to the P2 parent, which attracts the interest of the current market. The
traits with higher selection gains were PN1G (114%) and PN2G (71%), followed by
TNP (44%) (Table 8).

Table 8 — Selected individuals in F> soybean population from the cross EMGOPA 316 x MG/BR46

(Conquista), average of selected individuals (X) and selection gains (GS %) of agronomic characters.

S

PN1G

S PN2G

S

TNP

Sl

SNP

S

HSW

S

GY

UFUA2P1

8

UFUA10P1 94

UFUA2P1 85

UFUA1P2

2.7

UFUASP1

22.30

UFUA2P1
42

35.58



UFUA2P2
UFUAGP3
UFUA10P1
UFUA16P2
UFUA19P1
UFUA20P1
UFUA21P1
UFUA22P1
UFUA24P1
UFUA25P1
UFUA28P1
UFUA29P1
UFUA31P1
UFUA32P1
UFUA33P1
UFUA34P1
UFUA38P1
UFUA31P1
UFUA41P3
UFUA44P1
UFUA47P3
UFUA48P1
UFUA49P2
UFUA53P2
UFUAGOP1
UFUAGOP2
UFUAG1P1
UFUAG2P3
UFUA70P1
UFUA73P1
UFUA75P1
UFUA77P1
UFUA80P2
UFUA81P1
UFUA82P1
UFUA89P1
UFUA93P1
UFUA94P1
UFUA96P1
UFUA101P2
UFUA105P1
UFUA107P1
UFUA113P2
UFUA113P3
UFUA114P1
UFUA115P1
UFUA117P1
UFUA119P1
UFUA119P2
UFUA122P2
UFUA122P3
UFUA125P1
UFUA130P2
UFUA132P2

UFUA14P1
UFUA18P1
UFUA19P1
UFUA20P1
UFUA21P1
UFUA22P1
UFUA24P1
UFUA24P3
UFUA27P2
UFUA28P1
UFUA29P1
UFUA29P2
UFUA31P1
UFUA32P1
UFUA33P1
UFUA34P1
UFUA36P2
UFUA38P1
UFUA41P1
UFUA41P3
UFUA44P1
UFUA45P1
UFUA48P1
UFUA58P1
UFUAGOP2
UFUAG3P2
UFUAG9P2
UFUA73P1
UFUA75P1
UFUA77P1
UFUA78P1
UFUAB8OP1
UFUA82P1
UFUA83P2
UFUAB86P3
UFUAB89P1
UFUA94P1
UFUA96P1
UFUA98P1
UFUA101P1
UFUA105P1
UFUA106P2
UFUA110P1
UFUA114P1
UFUA115P1
UFUA117P1
UFUA125P1
UFUA130P2
UFUA131P2
UFUA132P2
UFUA134P1
UFUA137P2
UFUA139P1
UFUA140P1

52
36
47
53
52
58
44
39
34
37
32
42
38
48
65
61
42
46
37
33
35
47
45
32
51
37
33
33
48
72
33
44
76
33
35
35
78
35
35
41
46
41
63
50
39
35
47
33
34
35
42
60
50
39

UFUA10P1
UFUA14P1
UFUA17P1
UFUA18P1
UFUA19P1
UFUA20P1
UFUA21P1
UFUA22P1
UFUA23P1
UFUA24P1
UFUA24P3
UFUA25P1
UFUA26P1
UFUA28P1
UFUA29P2
UFUA31P1
UFUA32P1
UFUA33P1
UFUA34P1
UFUA3G6P1
UFUA36P2
UFUA38P1
UFUA40P2
UFUA42P1
UFUA45P1
UFUA48P1
UFUAS58P2
UFUAGOP2
UFUAG9P2
UFUA73P1
UFUA75P1
UFUA77P1
UFUA82P1
UFUAB84P1
UFUAB85P1
UFUA89P1
UFUA91P1
UFUA92P1
UFUA94P1
UFUA95P1
UFUA96P1
UFUA98P1
UFUA99P1
UFUA105P1
UFUA107P1
UFUA110P1
UFUA114P1
UFUA115P1
UFUA117P1
UFUA119P1
UFUA125P1
UFUA131P1
UFUA132P2
UFUA134P1

133
95
76
84

114
89

111

150
86
84

103
79
94
81
99

116

106

142

114
89
75

128
83
77

106

173
74

109
86

110
96

144

165
97
79

145
82
89

128
94

110
82

118

127
85

146
92
81

122

115

114
98
89
99

UFUA5P1
UFUA7P2
UFUA9P2
UFUA10P1
UFUA12P1
UFUA15P1
UFUA17P1
UFUA23P1
UFUA25P2
UFUA26P1
UFUA27P1
UFUA35P1
UFUA3GP1
UFUA38P2
UFUA39P2
UFUA40P1
UFUA41P3
UFUA44P2
UFUA49P3
UFUA51P3
UFUA53P2
UFUAS55P2
UFUA58P1
UFUA58P2
UFUAG1P1
UFUA62P3
UFUAG4P3
UFUAG5P1
UFUAG5P2
UFUAG6P2
UFUA77P1
UFUA82P2
UFUA83P2
UFUAB84P1
UFUA84P2
UFUA87P1
UFUA90P1
UFUA90P2
UFUA93P1
UFUA94P1
UFUA97P3
UFUA98P1
UFUA102P2
UFUA104P1
UFUA105P1
UFUA108P2
UFUA113P2
UFUA119P1
UFUA122P2
UFUA122P3
UFUA124P3
UFUA128P4
UFUA132P2
UFUA137P2

2.66
2.67
2.67
2.78
2.09
2.65
2.62
2.63
2.76
2.67
2.65
2.67
2.55
2.54
2.54
2.54
2.72
2.57
2.63
2.62
2.62
2.55
2.54
2.72
2.68
2.67
2.60
2.57
2.7
2.62
2.64
2.57
2.72
2.66
2.56
2.65
2.66
2.66
2.78
2.54
2.74
2.56
2.57
2.64
2.72
2.66
2.63
2.57
2.55
2.65
2.55
2.55
2.7
2.61

UFUA5P2
UFUA7P1
UFUA9P3
UFUA11P1
UFUA16P3
UFUA21P1
UFUA24P2
UFUA24P3
UFUA27P2
UFUA33P1
UFUA38P1
UFUA42P1
UFUA45P1
UFUA46P1
UFUA47P1
UFUA48P1
UFUA49P2
UFUA51P2
UFUAS54P2
UFUAS56P3
UFUA58P1
UFUAG1P1
UFUAG3P2
UFUAG4P2
UFUAG6P4
UFUAG9P1
UFUA72P2
UFUA73P1
UFUA75P1
UFUA78P1
UFUA78P3
UFUA80P2
UFUAB84P1
UFUA87P1
UFUA91P2
UFUA95P1
UFUA96P1
UFUA96P2
UFUA97P3
UFUA110P1
UFUA114P1
UFUA116P3
UFUA121P2
UFUA132P2
UFUA133P1
UFUA133P2
UFUA134P1
UFUA138P1
UFUA140P1
UFUA141P1
UFUA144P1
UFUA144P2
UFUA145P1
UFUA147P3

22.34
20.54
23.39
31.40
22.39
21.28
29.70
22.78
20.85
21.05
27.17
23.48
19.81
20.16
26.48
26.01
27.59
23.49
23.06
22.30
19.64
20.31
30.50
32.66
19.57
21.29
29.75
19.27
21.42
19.62
20.30
20.05
19.56
21.55
20.38
24.09
21.91
25.27
19.84
30.71
36.16
21.48
26.06
27.78
25.55
24.48
28.37
20.09
31.72
20.04
19.29
27.70
24.72
22.67

UFUA5P1
UFUAGP3
UFUA14P1
UFUA16P3
UFUA18P1
UFUA19P1
UFUA22P2
UFUA23P1
UFUA24P3
UFUA25P1
UFUA26P1
UFUA27P2
UFUA29P2
UFUA33P1
UFUA35P1
UFUA36P1
UFUA36P2
UFUA40P1
UFUA41P3
UFUA47P3
UFUAS55P3
UFUAS8P1
UFUAGOP1
UFUAGOP2
UFUA70P3
UFUA74P1
UFUA75P1
UFUA76P1
UFUA77P1
UFUA81P1
UFUA82P2
UFUA83P2
UFUAB84P1
UFUAB86P3
UFUA87P1
UFUA87P2
UFUA89P2
UFUA90P1
UFUA92P1
UFUA93P1
UFUA94P1
UFUA95P2
UFUA96P3
UFUA97P3
UFUA99P1
UFUA103P2
UFUA104P1
UFUA104P3
UFUA106P2
UFUA112P2
UFUA114P2
UFUA15P1
UFUA116P1
UFUA117P1

43

29.66
31.24
32.42
30.44
39.19
49.50
53.57
39.67
59.22
33.84
36.06
36.91
44.15
52.41
35.98
31.74
45.12
34.95
33.92
54.64
30.46
36.93
31.83
43.28
34.79
33.71
51.83
49.57
31.37
51.92
46.14
35.11
35.40
32.35
42.24
67.43
31.35
42.36
42.62
33.51
52.50
29.94
36.96
64.10
35.66
38.77
31.11
29.86
51.59
32.56
37.24
38.45
32.02
30.78



UFUA134P1

UFUA141P2

UFUA137P2

UFUA138P1

UFUA148P1

UFUA127P2

19 40 96 2.64 22.29 33.07

UFUA137P2 45 | UFUA141P2 49 | UFUA139P1 g9 | UFUA142P1  5gq | UFUA148P2 5494 | UFUA128P4 3535
UFUA141P1 4o | UFUA142P1 59 | UFUAT40P2 75 | UFUA142P3 574 | UFUA148P3 493gq | UFUA130PT 34 05
UFUA141P2 44 | UFUA143P1 35 | UFUA141P2 77 | UFUA144P1 555 | UFUA152P2 3555 | UFUAT37P1 3449
UFUA142P1 5o | UFUA144P1 g5 | UFUA142P1  40p | UFUA145P2 5 g3 | UFUA153P3 5360 | UFUA138P1 3977
UFUA144P1 41 | UFUA146P1 39 | UFUA143P1 g, | UFUA145P3 559 | UFUA154P1 933 | UFUA139PT 3449
UFUA148P2 1o | UFUA148P2 54 | UFUA145P1  7g | UFUA147P2 575 | UFUA154P3  49gg | UFUA142P3 35 o1
UFUA152P2 4o | UFUA148P3  3q | UFUA146P1  4pg | UFUA148P1 557 | UFUAISTP1 g o | UFUA144P1 g5 g7
UFUA152P3 5o | UFUA149P1 4o | UFUA149P1  40q | UFUA155P4 5 g0 | UFUAISTP2 50 47 | UFUAT47P1 30 74
UFUA154P3 44 | UFUA152P3 54 | UFUA152P3 404 | UFUA156P4 5 gq | UFUAISTP3 3359 | UFUAT50P1 3665
UFUA157P3 41 | UFUA153P3  4q | UFUA153P3 75 | UFUA157TP3  5gq | UFUA158P1 95 7 | UFUA156P2 53 g
UFUA158P1 43 | UFUA158P1 53 | UFUA158P1 433 | UFUA161P1 559 | UFUA159PT  9g 71 | UFUA156P3 40 40
UFUA160P2 17 | UFUA159P1  5g | UFUA159P1 431 | UFUA163P1 557 | UFUAT60PT 3419 | UFUA1E3PT 40 96
UFUA162P3 43 | UFUA162P3 47 | UFUA162P3 75 | UFUA163P3 5 gq1 | UFUA163P2 5501 | UFUA163P2  7g.97
Xs 13.98 X 4555 X 103.17 X 2.63 X 24.18 X 40.15

GS % 114.80 GS % 71.47 GS % 44.58 GS % 8.08 GS % 34.92 GS % 28.25

S| = Selected individuals; PN1G = number of pods with 1 grain; PN2G = number of pods with 2 grains; TNP = total
number of pods; SNP = number of seeds per pod; HSW = one hundred seed weight; GY = grain yield; X, = mean of
selected individuals; GS % = selection gain.

Some MR transgressive genotypes were selected as superior individuals in

this base—population (Tables 7 and 8). The MR genotypes that stood out in
agronomic traits were: UFUA113P2, UFUA96P1, UFUA48P1, UFUA138P3,
UFUA58P1, UFUA84P2, UFUA14P1, UFUA46P1, UFUA106P1, UFUA12P2,
UFUA143P1, UFUA94P1, UFU38P2, UFUA140P1, UFUA136P3, UFUA145P2,
UFUA28P1, UFUA27P2, UFUA36P1, UFUA81P1, UFUA96P2, UFUA85P2. Most of
the MR transgressive genotypes presented an earlier cycle and good HSW and GY,
corroborating with our data in Table 4. These findings highlight the great potential of
these genotypes to become cultivars that satisfy the requirements of the market.

Finally, it was possible to select ten genotypes for the traits NDM and GY
(UFUA22P2, UFUA70P3, UFUA74P1, UFUA103P2, UFUA104P1, UFUA114P2,
UFUA116P1, UFUA117P1, UFUA130P1 and UFUA142P3). These genotypes were
the most productive and early cycle. The individuals UFUA9P1, UFUA11P2,
UFUA12P1, UFUA12P2, UFUA13P1, UFUA20P2, UFUA22P2, UFUA24P2,
UFUA34P2, UFUA40P2, UFUA43P3, UFUA44P3, UFUA52P3, UFUA53P2,
UFUA63P1, UFUAG5P1, UFUA104P1, UFUA110P2, UFUA117P1, UFUA126P2,
and UFUA132P2 showed an earlier cycle. However, they are not among the most
productive genotypes. The genotypes UFUA38P1 and UFUA48P1 were selected in
most for the traits, except for the NDM, SNP, and GY (Tables 7 and 8).
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Regarding the analyzed genotypes, the cross between EMGOPA 316 x
MG/BR (Conquista) proved to be promising to seek WM resistance. The 22 lines
selected with moderate resistance to WM also possessed additional desirable
agronomic traits (i.e. early cycle and higher yield). The combination of early maturity
with higher yield potential in a genotype that possess WM tolerance can be decisive
for the success of a cultivar among soybean growers.

Additionally, 10 superior soybean lines were also selected due to the
desirable traits of early maturity and higher yield. The significant expansion of the
off—season corn cultivation throughout the Cerrado region in Brazil has dramatically
shortened the maturity time of the preferred soybean cultivars by growers.
Therefore, the early maturity trait is now considered a prerequisite for a soybean
genotype to be regarded as a promising line.

The data and findings presented in this work may be of substantial value and
use by breeding programs seeking to improve soybean lines for WM resistance.
Moreover, soybean lines that associate disease resistance with other desirable
agronomic traits can considerably accelerate the development of elite cultivars.
While the molecular mechanisms responsible for the resistance trait remain to be
explored, further assessments of advanced generations of this population using

molecular techniques can unveil regions in the genome linked to WM resistance.
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Resumo

Na cultura da soja, os programas de melhoramento genético tém como principal
objetivo a seleg¢ao de gendtipos que apresentem precocidade, alta produtividade de
graos e resisténcia a estresses bidticos e abidticos. O objetivo do presente trabalho
foi analisar gendtipos de soja oriundas de genitores de ciclo de maturag&o precoce,
com resisténcia moderada ao fungo S. sclerotiorum; estimar parametros genéticos
de caracteres agrondémicos dos genétipos de soja das safras 2018/2019 e
2019/2020; identificar os gendtipos superiores quantos aos caracteres
agrondmicos, produgao de graos e resisténcia ao mofo branco; analisar estratégias
de selegcdo no desenvolvimento de gendtipos de soja; e determinar a reagédo dos
gendtipos da safra 2019/2020 quanto ao fungo S. sclerotiorum. O experimento foi
realizado em campo, na fazenda Capim Branco, pertencente a Universidade
Federal de Uberlandia, no municipio de Uberlandia — MG. Foram avaliados na safra
2018/2019 quatro caracteres em 124 gendétipos de soja (108 F3, 9 RC1F3 e 7 RC2F3),
e na safra 2019/2020, nove caracteres em 36 genétipos (23 F4, 7 RC1F4 e 6 RC2F4).
Os experimentos foram realizados em delineamento de blocos completos
casualizados com trés repeti¢cdes. Visto isso, se procedeu com a analise de
variancia e o agrupamento dos genotipos pelo teste Scott-Knott, para ambos os
experimentos. Em seguida foram estimados os ganhos de selegdo para os mesmos
por trés estratégias: a selecdo direta, a indireta e baseada em indices. Foi
constatado a existéncia de variabilidade genética (p<0,01 e p<0,05), para os
caracteres avaliados em ambas as safras, com excecdo do numero de nds no
florescimento na safra 2019/2020. Os parametros coeficiente de determinagao
genotipico, coeficiente de variagcdo genético e a razao entre os coeficientes de
variagcao genético e ambiental indicaram condigdes favoraveis a selecao para todos
os caracteres estudados. A selecao direta para a produtividade de grados na safra
2018/2019 resultou em maior ganho de sele¢gdo quando comparada a aplicagao de
indices de selecdo. Ao praticar a selecédo direta para genétipos com menor ciclo
vegetativo e total, foi constatado ganho de selecao indireta positiva para peso de
cem graos (0,6% e 0,03%) e produtividade de graos (3,72% e 1,73%). De modo

geral o indice da soma de “ranks” apresentou melhor ganho de selegéo total

51



obtidos, se comparado aos ganhos apresentados pelo indice da distancia genoétipo-
idedtipo, e proporcionou os melhores ganhos de seleg&o para os caracteres de ciclo
e produtividade de graos. Utilizando as diferentes estratégias de selegao os
gendtipos A101P1, A114P1, A119P1, A144P1, A153P2, A158P1, A21P1, A73P1,
E6P1 e F7P1 foram selecionados como superiores em relacdo aos demais
genotipos para o carater produtividade. A selegado direta para a produtividade de
graos na safra 2019/2020 também resultou em maior ganho de selegao quando
comparada aos indices de selegdo. A selecédo direta mostrou a possibilidade de
selecionar gendtipos com redugdo do tempo de cultivo e aumento de
produtividade.O indice da distancia gendtipo-idedtipo apresentou melhor ganho de
selecao total se comparado ao indice da soma de “ranks” de Mulamba e Mock
(1978). Além disso, o indice da distancia gendtipo-idedtipo proporcionou ganho de
selecdo melhor para o carater produtividade de gréos. Para os outros caracteres,
os valores de ganho de selegdo em ambos os indices foram semelhantes. Os
genotipos selecionados como superiores em relagao aos demais gendtipos para o
carater produtividade foram: A114P1, A119P1, A144P1, A158P1, A68P1, A75P1,
A78P2, A90P2, E11P1, E1P1, E2P1 e F8P1. Pela analise de variancia conjunta se
detectou a existéncia de interagdo gendtipos por ambientes ao nivel de 5% de
significancia pelo teste F para os caracteres. A seleg¢ao direta também mostrou a
possibilidade de selecionar gendtipos com redugao do tempo de cultivo e aumento
de produtividade. O indice da distancia gendtipo-idedtipo apresentou o mesmo
ganho de selecéo total e individual, para os caracteres em estudo, se comparado
ao indice da soma de “ranks”. Contudo, se compararmos os ganhos de selegcao
direta com os valores obtidos pelos indices de selecdo para todos os caracteres
agrondmicos estudados, a selegao direta apresentou ganhos de sele¢ao superiores
em relagdo a utilizagdo dos indices de selegdo. Os gendtipos que foram
selecionados para producdo nos trés métodos de selegcdo e foram: A101P1,
A108P2, A114P1, A119P1, A144P1, A153P2, A158P1, A21P1, A68P1, A75P1,
A78P2, A96P1, E6P1, E9P1, F7P1. Os gendtipos mais produtivos da safra
2019/2020 foram inoculados com S. sclerotiorum. Os resultados revelaram a

existéncia de variancia genética entre os gendtipos para severidade a S.
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sclerotiorum (p<0,05). Além disso, o coeficiente de variagao (CV) apresentou valor
de 14,42%, indicando um conjunto de dados homogéneos. Foram classificados
como moderadamente resistentes a S. sclerotiorum e alta produtividade de gréaos
os genodtipos A101P1, E9P1, E7P1 e A114P1. Os gendtipos avaliados neste
estudo, oriundos do cruzamento entre as cultivares EMGOPA 316 e MG/BR46
(Conquista), se mostraram promissores na busca por genoétipos produtivos, que
apresentem ciclo precoce e resisténcia a doenga mofo branco. Os dados e
resultados apresentados neste trabalho podem ser de valor substancial, podendo
ser usados por programas de melhoramento que buscam melhorar as linhagens de

soja para os caracteres agronémicos aqui abordados.

Palavras chaves: Glycine max, indice de selecdo, Mofo Branco, melhoramento de

soja, cut stem.
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1. Introducgao

O Brasil se destaca na produgdo mundial de grédos de soja, liderando o
ranking entre os principais paises produtores de soja (USDA, 2021). Na safra
2020/2021 a producéo foi de 136 milhdes de toneladas, em uma area cultivada de
38,5 milhdes de hectares, com uma produtividade média de 3.529 kg ha' (CONAB,
2021).

A ascensao brasileira no cultivo de soja esta intrinsicamente ligada ao
sucesso nos estudos relacionados a area de melhoramento genético de soja. O
propdsito em qualquer programa de melhoramento € o desenvolvimento de novas
cultivares mais produtivas, com resisténcia as doengas, mais estaveis e melhor
adaptadas as diferentes condi¢cées de cultivo. Diferentes abordagens tém sido
usadas na tentativa de obteng¢ao de linhagens com caracteristicas agronémicas
superiores (Hamawaki et al., 2012; Matsuo et al., 2015).

A doenga do mofo branco, causada pelo fitopatdgeno Sclerotinia
sclerotiorum (Lib.) de Bary, € um dos principais fatores limitantes na producao de
soja no Brasil. Esta doenga pode causar redugdes de rendimento acima de 60%
para os produtores quando as condi¢des ambientais sdo favoraveis (Cunha et al.,
2010; McCaghey et al., 2017). Este fungo esta presente em todas as regides
brasileiras com clima ameno (Barros et al., 2015). Contudo, até a presente data,
nao existem cultivares geneticamente resistentes a S. sclerotiorum disponiveis no
mercado (Kandel et al., 2018). Diversos estudos demonstraram que existem
cultivares de soja comerciais com caracteristicas que podem diferir
significativamente em suscetibilidade, o que representa uma etapa fundamental
para programas de melhoramento (Juliatti et al., 2014; Kandel et al., 2018; Martins
et al., 2018).

Considerando a relevancia econdmica da cultura da soja e a necessidade da
continua disponibilidade de gendtipos promissores com potencial de se tornarem
novas cultivares, este trabalho objetivou analisar genétipos de soja oriundas de
genitores de ciclo de maturacado precoce, com resisténcia moderada ao fungo S.
sclerotiorum; estimar parametros genéticos de caracteres agronémicos dos

genotipos de soja das safras 2018/2019 e 2019/2020; identificar os gendtipos
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superiores quantos aos caracteres agrondmicos, produgéo de graos e resisténcia
ao mofo branco; analisar estratégias de selecdo no desenvolvimento de gendtipos
de soja; e determinar a reagao dos gendtipos da safra 2019/2020 quanto ao fungo

Sclerotinia sclerotiorum.

2. Material e métodos
2.1. Local de condugao experimental

O trabalho em campo foi conduzido na Area Experimental da fazenda Capim
Branco (latitude 18°53'19”S, longitude 48°20'57”W e altitude de 872 m) pertencente
a Universidade Federal de Uberlandia, no municipio de Uberlandia- MG, durante as
safras de 2018/2019 e 2019/2020.

A parte de experimentacdo laboratorial foi conduzida no Laboratério de
Micologia e Protecédo de Plantas (LAMIP) da Universidade Federal de Uberlandia,
no Instituto de Ciéncias Agrarias, Uberlandia- MG, durante os meses de marco de
2021 a maio de 2021.

2.2. Material genético e delineamento experimental

A semeadura da safra 2018/19 foi realizada manualmente no dia 17 de
novembro de 2018. Foram avaliados 124 gendtipos (108 F3, 9 RC1F3 e 7 RC2F3) e
os parentais. Visando a alta produtividade de gréos, que é um dos principais
objetivos dos programas de melhoramento genético, foi selecionado
aproximadamente 30% dos gendtipos da safra 2018/2019 mais produtivos para
serem semeados na safra 2019/20. A semeadura da safra 2019/20 foi realizada
manualmente no dia 30 de outubro de 2019. Foram avaliados 36 gendtipos (23 Fa4,
7 RC1F4 e 6 RC2F4) e os parentais. Em ambos os experimentos o delineamento
experimental utilizado foi o de blocos casualizados (DBC), com 3 repetigdes.

As progénies em estudo foram oriundas de genitores de ciclo de maturagéo
precoce, com resisténcia moderada ao fungo S. sclerotiorum: EMGOPA 316 (grupo
de maturidade: 7,5), como progenitor feminino (P1), e MG / BR 46 (Conquista)
(grupo de maturidade: 8,1), como progenitor masculino (P2) (Tabela 1).
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Tabela 1. Fendtipo dos pais envolvidos no estudo.

Fendtipo
Parental Tipo de Cordo Corda Cor do Cor da
crescimento hilo pubescéncia  tegumento flor
EMGOPA 316 Indeterminado Marrom  Marrom Amarelo Branca
MG/BR 46 (Conquista)  Determinado Preto Marrom Amarelo Roxa

Fonte: Embrapa Soja. https://www.embrapa.br/soja.

A cultivar EMGOPA 316 é resultado do cruzamento entre as cultivares FT 79-
2564 x Emgopa 302, desenvolvida pela Empresa Goiana de Pesquisa
Agropecuaria, em Goiania-GO. A MG/BR 46 (Conquista) é a cultivar resultante do
cruzamento entre Lo 76-4484 x Numbaira, obtida pela Empresa de Pesquisa
Agropecuaria de Minas Gerais (EPAMIG), em Uberaba-MG. Diversos estudos
confirmam a resisténcia dessas cultivares a S. sclerotiorum por meio de métodos
de inoculacdo em casa de vegetacao (Juliatti et al., 2014; Garcia et al., 2015;
Martins et al., 2018).

2.3. Preparo da area experimental, semeadura e tratos culturais

A area experimental possui solo classificado como Latossolo Vermelho Escuro
distrofico, onde foi coletada uma composta de solo, na profundidade de 0 a 20 cm,

para realizagdo de analise quimica, cujos resultados constam na Tabela 2.

Tabela 2. Caracteristicas quimicas do solo, amostrado na profundidade de 0 a 20

cm, em Uberlandia - MG

pH em M.O. P Meh-! K* Caz* Mg?* A3+ H+ Al V (%)
H20 (dag kg') (mg m-3) cmolcdm-3
5,6 2,2 6,6 0,31 4.1 1,0 0,0 3,40 61

Nota: M.O: Matéria Organica; V: Saturagcédo por bases. Fonte: Laboratério de Manejo de Solos —
LAMAS — UFU.

O preparo do solo para as semeaduras ocorreu com uma aragao e duas

gradagens (grade aradora + grade niveladora) e, em seguida, foi realizada a
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abertura de sulcos com um sulcador com espacamento de 0,5 m entre linhas. A
adubacéao do solo para a semeadura foi realizada no sulco, aplicando o equivalente
a 400,0 kg ha™'de NPK da formulagdo 2:18:12, com revolvimento do adubo com o
solo.

As sementes foram previamente tratadas com Carbendazim e Tiram e
inoculadas com as estirpes de Bradyrhizobium japonicum, SEMIA 5079 e SEMIA
5080. Cada gendtipo foi semeado em parcelas de 1,5 m de comprimento e uma
densidade de semeadura de 20 sementes m-!. Posteriormente, os sulcos foram
cobertos com solo e foi aplicado o herbicida pré-emergente (S-Metolacloro, 1,4 L
ha') para controle de plantas infestantes. Foram realizadas capinas manuais com
intervalo de 15 dias durante o periodo de desenvolvimento das plantas até o estadio
R6 (Fehr e Caviness, 1977).

Uma adubacao foliar com Cobalto e Molibdénio, e uma adubagéo de cobertura
com cloreto de potassio (KCI) (150 kg ha) foi realizada quando as plantas de soja
se encontravam no estadio V4 da cultura (Fehr e Caviness, 1977). O controle de
doencas e de pragas foi realizado a cada 15 dias, com a aplicagdo de fungicida
(Tryfloxystrobin, 400 mL ha') e de inseticidas (Tiametoxam/Lambda-Cialotrina,
200,0 mL ha™).

Os dados pluviométricos e de temperatura da Area Experimental da fazenda
Capim Branco, no municipio de Uberlandia- MG, para os periodos de cultivo dos

experimentos estdo dispostos nas Figuras 1 e 2.

Figura 1. Temperatura e precipitacdo entre os meses de novembro/2018 a

marco/2018 na Area Experimental da fazenda Capim Branco em Uberlandia- MG.
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Figura 2. Temperatura e precipitacdo entre os meses de outubro/2019 a

marco/2020 na Area Experimental da fazenda Capim Branco em Uberlandia- MG.
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2.4. Caracteres agronémicos avaliados

A performance agronémica dos gendtipos de soja da safra 2018/2019 foi
mensurada com base nos seguintes caracteres, de acordo com os estadios de
desenvolvimento da cultura proposto por Fehr e Caviness (1977):

- Numero de dias para floragdo (NDF): numero de dias entre a emergéncia e a
floragcdao, quando 50% das plantas da parcela util possuiam pelo menos uma flor
aberta;
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- Numero de dias para maturidade (NDM): numero de dias entre a emergéncia e a
maturidade, quando 50% das plantas da parcela util possuiam 95% das vagens
maduras, ou seja, quando se encontravam no estadio de desenvolvimento R8;

- Peso de 100 graos (P100G): Posterior a colheita foi mensurada a massa em
gramas de cem graos da parcela util em oito repeti¢gdes, seguindo as indicagdes
das Regras de Analise de Sementes (RAS) (MAPA, 2009) foram estimados em
meédia o peso de cem graos de cada parcela;

- Produtividade de graos - PG (kg ha™'): todas as plantas da area util foram colhidas,
separadas e identificadas para posterior trilhagem. Foram determinadas a massa
dos graos e a produtividade calculada, corrigida para teor de umidade de 13%,
conforme a equagao: Peso final = peso inicial x (100 - Umidade inicial/100 -
Umidade final).

As avaliagdes dos caracteres agrondmicos dos genotipos da safra 2019/2020
foram mensurados com base em trés plantas amostradas aleatoriamente na
parcela util. As seguintes caracteristicas, além dos quatro caracteres citados acima
(NDF, NDM, P100G e PROD), foram avaliadas de acordo com os estadios de
desenvolvimento da cultura proposto por Fehr e Caviness (1977):

- Altura de planta na floragdo (APF): distancia em centimetros entre a superficie do
solo e o apice da haste principal da planta no estadio de desenvolvimento R2
apresentando flor aberta em um dos dois ultimos nés da haste principal, com a folha
completamente desenvolvida;

- Altura de planta na maturidade (APM): distédncia em centimetros entre a superficie
do solo e o apice da haste principal no estagio reprodutivo R8, em que 95% das
vagens atingiram a cor de vagem madura conforme a cultivar;

- Numero de ndés no florescimento (NNF) e na maturidade (NNM): contagem do
numero de nos na haste principal no florescimento (R1) e maturidade (R8);

- Numero de vagens totais (NV): contagem do numero de vagens totais, na planta,
posterior a colheita.

2.5. Analises estatisticas

Os dados experimentais foram submetidos a analise de variancia individual
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para cada safra, conforme modelo a seguir:
Yij= pu+ Bj+Gi+Ej

Em que:

Yi;: valor de cada carater em uma parcela que compreende o i-€simo genaotipo
no j-ésimo bloco;

M: média geral do experimento;

Bj: efeito do bloco j;

Gi: efeito do genatipo i;

Ei: efeito do erro aleatdrio.

Foram estimados o coeficiente de variagdo genético (CVg) e a razéo entre o

coeficiente de variagdo genético e ambiental (CVg/CVe).

0g
CV,=—x100
m
Em que:
CV,. Coeficiente de variagéo genotipica;
0 4 Estimativa do desvio padrao genotipico;

m: média geral.

Em seguida foi estimado a herdabilidade com base na equagao a seguir:
2

h? = 25 %100
Of
oé = of — of
Em que:
h?: Herdabilidade;
o¢: Variancia genética;
oZ; Variancia fenotipica;

o2: Variancia Ambiental.
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Seguidamente, por meio do teste de médias de Scott-Knott, os gendtipos
foram agrupados aos niveis de 5% de probabilidade.
Os dados experimentais das safras 2018/2019 e 2019/2020 foram submetidos

a analise de variancia conjunta, conforme modelo a seguir:

Yik = m + B/Ak + Gi + Aj + Gajj + Eijk

Em que:

Yii: representa o i-€simo genotipo no j-ésimo ambiente e no k-ésimo bloco; m:
€ a média geral;

B/Ai: corresponde ao bloco dentro de ambiente no j-ésimo ambiente e no k-
ésimo bloco;

Gi: é o efeito do i-ésimo gendtipo;

Aj: é o efeito do j-ésimo ambiente;

Gaij: é o efeito da interag&o do i-ésimo gendtipo com o j-ésimo ambiente;

Eik: € o efeito do erro experimental.

Em seguida foi estimado a herdabilidade com base na equagao a seguir:
h? = 0—sz100
OF
oé = of — of
Em que:
h?: Herdabilidade;
oé: Variancia genética;
a#; Variancia fenotipica;

oZ: Variancia Ambiental.

Em seguida, com a finalidade de se observar o comportamento dos caracteres
agronémicos NDF, NDM, P100G e PROD para ambas as safras, foi realizado o
teste de médias de Tukey, onde os gendtipos foram agrupados aos niveis de 5%
de probabilidade.

Visando a alta produtividade de graos, foi selecionado nas analises individuais
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30% dos gendtipos mais produtivos da safra 2018/19 e 55% na safra 2019/20. Para
a analise conjunta, também se optou pela selecdo de 55% dos gendétipos mais
produtivos. Deste modo, determinaram-se o ganho de seleg&o para os caracteres
adotando trés estratégias de selecao: selegao direta, selegao indireta e baseada
em indices. Para a selegéo direta e indireta foram estimados os ganhos de selegéo
(GS) baseados no diferencial de seleg¢ao pelas formulas a seguir:
GS; = (Xsi— Xo))H} = DS;H}

Em que:

GS;: ganho de selecao direto no i-€simo carater;

X, ; média das linhagens selecionadas para o carater i;

X,;: média original da populagéo para o carater i;

H?: Coeficiente de determinagao genotipico do carater i;

DS;: diferencial de seleg¢ao praticado na populagéao.

GSj = DSjyH;

Em que:

GSj;)- ganho de selecdo indireto no j-ésimo carater pela agao no i-€simo
carater;

DS ;- diferencial de selego indireto obtido em fungdo da média do carater j

nos individuos selecionados com base no carater i.

O indice de selegdo baseado na soma de “ranks” tem base na classificagao
dos genotipos para cada carater em ordem favoravel ao melhoramento. De acordo
com os ganhos de selegao direto e indireto, e entdo, somar as ordens de cada
carater para o genétipo resultando uma medida somada que € tomada como indice,
como descrito pela equagéo a seguir:

[=r+nr+nr,

Em que:

I: Valor do indice para determinado gendtipo;

7j. classificagdo de um individuo para o carater j;

.. humero de variaveis consideradas no indice.
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Para a estimativa do indice da distancia gendtipo-idedtipo foram calculados a
meédia e os valores maximos € minimos de cada carater. Foram considerados Xj
como a média do valor fenotipico do carater j no gendtipo i, Yij representa a média
transformada do valor fenotipico, e Cij que é a constante relativa a depreciagao da
média do genotipo. Assim teve-se:

Se L|j = Xjj = LS, entdo Yjj = Xi;

Se Xj < LI;, Yj = Xij + VO; — LI; — Cj;

Se Xj > LS;j, Yi = Xjj + VO; — LS; +C;.

Em que,

Llj: limite inferior a ser apresentado pelo gendtipo para o carater j;

LS;: limite superior a ser apresentado pelo genétipo para o carater j;

VO;: valor 6timo a ser apresentado pelo gendtipo.

Foi considerado entédo C; = LS; - LI;. Assim o valor da constante Cj garantiu que
qualquer valor de Xj dentro do intervalo de variagdao em torno do 6timo resultasse
em um valor de Yj com magnitude proxima do valor 6timo (VO;j). Os valores Yij
obtidos por transformacado foram entdo padronizados e ponderados pelos pesos

atribuidos a cada carater pela equacéo a seguir:

Yi.
1’1’1‘:\/31'@

Em que,
S(Y;): desvio-padrdo dos valores fenotipicos medios obtidos pela

transformacao;

a;. peso ou valor econdmico da caracteristica.

A padronizagao e ponderagao do valor 6timo a ser apresentado pelo gendétipo

na selecgao foi realizada seguindo a equacgéo:

V O;
_ ]
VOi i= 1/(lj S_(Y])

Foram entéo calculados os indices com base na distancia entre os gendtipos
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e o idedtipo (DGI), conforme a equagao a seguir:

1w ,
Ipgr = ;z(Yl i Voj)

j=1

A ordem de selegcdo sera mantida como decréscimo para NDF e NDM e
acréscimo para os demais caracteres. O tratamento estatistico dos dados para as
analises de variancia individuais e conjunta, os parametros genéticos, os seus
estimadores, os testes de médias e para os indices de selegao foram realizados

com o programa computacional Genes.

2.6. Identificacao de gendtipos resistentes a S. sclerotiorum na safra
2019/2020

Para avaliar a resisténcia dos gendtipos da safra 2019/2020, os indculos de
S. sclerotiorum foram preparados em laboratério conforme descrito por Juliatti et al.
(2014). O isolado foi obtido em campos comerciais na cidade de Jatai (Estado de
Goias - Brasil). Os esclerddios foram previamente desinfetados com etanol 70% e
hipoclorito de s6dio 0,5% diluido em agua estéril destilada por 30 e 60 segundos,
respectivamente. Em seguida, foram transferidos para placas de Petri contendo
meio de cultura Batata-Dextrose-Agar (BDA) e incubados a 22 + 3°C em 12 h de
fotoperiodo, para a formagao do micélio.

Para a inoculagao, foram usados discos de meio de cultura BDA (8 mm de
didmetro) contendo micélios fungicos com 5 dias de idade. Durante Abril/2021,
cinco sementes de Emgopa 316, COnquista, BMX Desafio, BRSGO-7560 e dos 21
gendtipos mais produtivos da safra 2019/2020 (Tabela 9) foram semeadas em
bandejas de poliestireno (72-células), contendo substrato, onde cada célula
continha uma planta. Foram realizadas duas irriga¢ées por dia, uma no periodo da
manha e outra no periodo da tarde, durante todo o experimento. O delineamento
experimental foi em blocos ao acaso, com trés repeticbes em casa de vegetacao.
As cultivares de soja BMX Desafio e BRSGO-7560 foram utilizadas como padrao
suscetivel. A temperatura foi medida diariamente em casa de vegetagao (17,5°C -
28°C).

No estadio V2 — V3 (Fehr e Caviness, 1977), o caule principal das plantas foi
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cortado horizontalmente. A inoculacéo foi realizada de acordo com Juliatti et al.
(2014), pelo método da ponteira. Posteriormente, as plantas foram mantidas a 22 +
2°C em uma incubadora Demanda Bioquimica de Oxigénio (B.O.D) com
fotoperiodo de 12 h. A severidade do desenvolvimento da doencga foi avaliada dez
dias apds a inoculacédo, com base na propor¢ao do comprimento da leséo do caule
em comparagado com o comprimento total do caule (ambos medidos com régua).

Em seguida foi estimado a herdabilidade com base na equacgao a seguir:

2
0,

h? = = %100
OF

UGZ=UF_UE

Em que:

h?: Herdabilidade;

a¢: Variancia genética;
a#; Variancia fenotipica;

oZ: Variancia Ambiental.

Os dados obtidos de resisténcia foram comparados pelo teste de Scott -
Knott (p < 0,05).

3. Resultados e discussao

3.1. Parametros genéticos e desempenho fenotipico de genétipos soja
safra 2018/2019

A existéncia de variabilidade genética na populagdo em estudo é de
fundamental importancia pois, evidencia a possibilidade de realizar selecdo de
linhagens superiores (Val et al., 2017). Conforme mostrado na Tabela 3, os
resultados revelaram a existéncia de variancia genética entre as progénies da safra

2018/2019 para os caracteres avaliados (p<0,01 e p<0,05).
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Tabela 3. Quadrados médios, parametros genéticos e coeficiente de variagao para
os caracteres agronémicos avaliados nos genotipos da safra 2018/2019, oriundos
do cruzamento EMGOPA 316 x MG/BR46 (Conquista).

Caracteres Progénies safra F; e RCs

agrondmicos QMG H? (%) CVvg/CVe CV (%)
NDF 22,34* 66,91 0,82 5,71
NDM 87,66™* 87,06 1,49 2,96
P100G 2,36" 26,81 0,35 11,32
PROD 4162554,45** 63,28 0,75 30,42

NDF: nimero de dias para floragdo; NDM: nimero de dias para a maturidade; P100G: peso de cem gréos (gramas); PROD:
produtividade de graos (kg ha™'). QMG: quadrado médio do gendtipo; H2 herdabilidade (%); CVg/CVe: razdo entre os
;?c?é:iﬁl?ézzed(;av;ri:%Sstgi?fgggeitﬁggeezttg; CV: coeficiente de variagdo geral. **e*: significativo ao nivel de 1 e 5% de

O coeficiente de variagado (CV) é a medida estatistica mais utilizada pelos
pesquisadores na avaliagao da preciséo dos experimentos, pois indica o grau de
precisdo experimental. Quanto menor o CV, maior a homogeneidade dos dados, e
menor a variagao do acaso (Leite et al., 2015). Valores iguais ou abaixo de 20%
para CV sao considerados ideais (Gomes, 1985; Pimentel-Gomes, 2009). Os CVs
deste trabalho apresentaram valores entre 2,96% e 30,42% para NDM e PROD,
respectivamente (Tabela 3).

Os parametros genéticos séo uteis nos programas de melhoramento, pois
auxiliam o melhorista na tomada de decisdo durante o processo seletivo. Entre
estes, se destaca a herdabilidade, pois permite a predicdo do ganho de selecgao.
Conforme Cruz et al. (2016) estimativas superiores a 70% sao consideradas
elevadas. A herdabilidade (h?) para os caracteres agronémicos da safra 2018/2019
variou de 26,81% a 87,06%. Os caracteres NDF (66,91%), NDM (87,06%) e PROD
(63,28%) apresentaram estimativa médias e alta de h? (Tabela 3). Esses resultados
indicam que a maior parte da varidncia fenotipica desses caracteres agronémicos
€ geneticamente controlada. De acordo com os resultados, varios estudos
descreveram alta h? para os mesmos caracteres aqui estudados (Volpato et al.,
2019; Leite et al.,, 2016; Zhang et al., 2015). Ja o carater P100G (26,81%)
apresentou uma estimativa baixa de h?, indicando que a maior parte da variancia
fenotipica é ambientalmente controlada. No entanto, isso ndo deve inferir que os

componentes genéticos sdo necessariamente despreziveis.
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Os potenciais dos gendtipos para fins de selegdo sédo avaliados pelas suas

meédias, 0 que permite analisar se eles apresentam os valores fenotipicos

almejados durante o melhoramento genético. Na Tabela 4 estdo expressas as

médias dos gendtipos analisados, na qual se verificou que o agrupamento de Scott-

Knott permitiu a formag&do de um a trés grupos.

Tabela 4. Agrupamento de médias dos caracteres agronémicos avaliados na safra
2018/2019 de gendtipos oriundos do cruzamento EMGOPA 316 x MG/BR46

(Conquista).

Média dos parentais e amplitude das médias das progénies
Genétipos NDF NDM PROD P100G
EMGOPA 316 48,45a 112,22¢c 5122,39b 11,41a
MG/BR46 (Conquista) 50,54a 113,25¢ 3522,50¢c 11,16a
A100P2 52,00a 115,33c 3342,34c 11,19a
A101P1 45,00b 109,00c 4696,87b 12,03a
A101P2 44,67b 112,33c 4489,78b 12,32a
A102P1 53,00a 118,67¢c 7310,19a 12,33a
A104P2 47,33b 110,00c 3884,24c 11,33a
A105P1 50,33a 114,33c 2358,42¢ 11,70a
A106P1 44,00b 109,33c 3900,52¢ 11,39a
A106P2 51,33a 115,67¢c 3389,91¢c 12,17a
A107P1 45,00b 108,33c 5668,01b 11,51a
A108P2 47,00b 111,00c 6411,07a 11,27a
A10P1 52,00a 113,67¢c 2567,31¢c 11,05a
A110P1 47,00b 112,00c 4016,38¢c 10,78a
A111P1 46,00b 111,33c 2693,74c 10,40a
A112P1 45,67b 111,33c 7192,35a 11,62a
A113P3 43,67b 109,67c 4235,03c 11,31a
A114P1 46,33b 109,00c 4833,78b 12,66a
A115P1 49,33a 112,67¢c 3545,19¢ 12,44a
A117P1 46,67b 111,33c 4339,00c 12,64a
A119P1 44,67b 105,00c 5146,01b 13,23a
A11P1 49,33a 128,00a 3342,63c 11,09a
A120P2 45,00b 109,00c 4068,93c 9,91a
A123P2 50,67a 130,672 2268,58¢c 11,33a
A125P1 45,67b 109,67c 4003,38c 10,69a
A131P1 46,00b 109,00c 3336,61c 11,53a
A132P2 46,33b 113,67¢c 4675,25b 12,42a
A133P1 45,67b 109,00c 3963,80c 11,51a
A133P2 51,67a 113,00c 4415,35¢c 13,07a
A134P1 49,00a 111,67¢c 2281,86¢ 11,99a
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A138P1
A139P1
A13P1
A140P1
A140P2
A141P2
A144P1
A145P1
A147P3
A148P2
A148P3
A14P1
A150P1
A153P2
A154P3
A156P2
A158P1
A162P1
A162P3
A16P3
A17P1
A19P1
A21P1
A22P2
A23P1
A24P1
A25P1
A25P2
A27P1
A28P1
A29P1
A29P2
A32P1
A33P1
A36P1
A41P1
A42P1
A44P1
A45P1
A48P1
A49P2
A4P2
A51P1

50,33a
50,00a
45,33b
52,00a
52,00a
43,67b
44,33b
48,00a
47,00b
52,00a
51,00a
49,67a
51,00a
43,33b
45,00b
49,67a
45,00b
48,00a
47,33b
46,67b
45,67b
43,00b
43,33b
47,00b
46,67b
45,67b
47,67a
49,67a
48,67a
41,33b
53,33a
51,00a
48,33a
47,67a
51,67a
43,67b
50,33a
48,00a
44,67b
49,33a
51,00a
45,33b
50,00a

111,67¢
111,33¢
111,00c
116,33¢
113,33¢
108,33¢
111,33¢
113,67¢
113,00c
110,33¢
115,67¢
112,33¢
112,33¢
109,33¢
111,33¢
130,00a
109,33c
127,332
112,67¢
110,33c
108,33c
111,00c
109,67¢
111,67¢
113,33¢
112,67¢
114,00c
127,672
130,332
105,33¢
117,00c
113,33¢
112,33¢
114,33c
114,00c
111,00c
113,67¢
112,67¢
111,00c
112,33c¢
128,332
108,00c
113,67¢

4173,49¢c
3991,68c
2636,09¢
3641,79¢
3310,88¢
2936,56¢
4634,94b
2626,58¢c
4607,97b
3312,81¢c
2851,76¢
2794,08¢c
3351,67¢c
6331,45a
4542,18b
4029,85¢c
6087,09a
4109,86¢
2922,91¢c
3155,70c
4177,21c
2692,62¢
4690,81b
2608,13c
6688,84a
3853,95¢
3849,54¢
5376,58b
3707,53¢c
4728,40b
4599,10b
3302,50c
3934,63¢c
2828,88¢c
2708,42¢c
2687,03c
3398,58¢c
2060,18¢c
5119,33b
4289,09c
7169,90a
5071,77b
3159,59¢

11,78a
9,51a
11,56a
10,39
11,64a
13,41a
12,11a
11,05a
14,25a
11,76a
10,79a
10,70a
11,07a
11,25a
12,42a
12,57a
11,75a
11,28a
10,57a
12,14a
10,96a
11,53a
12,73a
10,91a
10,83a
12,29a
12,28a
12,17a
11,68a
12,55a
11,41a
11,92a
12,58a
9,96a
10,59a
11,43a
10,37a
12,24a
10,66a
11,33a
12,73a
10,45a
11,51a
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A54P1
AGOP2
AB3P2
AB4P2
AG8P1
AG9P1
A70P1
A71P1
A73P1
A74P2
A75P1
A76P2
A77P1
A78P1
A78P2
A79P3
A80P1
A80P2
A82P1
A83P2
A84P1
A85P1
A85P2
A86P1
A87P1
A87P2
A88P1
A88P2
A89P1
A90P2
A91P1
A93P1
A95P1
A96P1
A97P1
A98P1
A98P2
E11P1
E11P1
E11P2
E1P1

E2P1

E6P1

46,00b
42,00b
46,33b
45,00b
46,00b
45,67b
50,00a
51,67a
46,00b
48,00a
45,33b
49,00a
43,67b
49,00a
47,33b
49,67a
51,33a
51,67a
50,67a
48,00a
50,33a
50,00a
44,67b
48,33a
43,67b
46,00b
48,33a
47,33b
49,67a
48,33a
51,33a
48,67a
50,67a
45,00b
48,67a
45,67b
50,67a
48,00a
47,67a
43,00b
46,67b
48,33a
41,33b

112,67¢
104,67¢
112,67¢
111,33¢
110,67¢
110,00c
114,00c
131,00a
111,67¢
125,00b
108,33c
125,33b
108,33¢
113,33¢
112,33¢
128,672
115,00c
116,33c
113,00¢
111,33¢
114,33¢
113,00c
111,00c
112,00c
111,33¢
113,33¢
121,00b
111,33¢
112,33¢
109,67¢
122,00b
110,33c
115,00c
111,33¢
124,33b
111,67¢
113,00c
112,00c
113,67¢
108,33c
111,00c
112,33c¢
111,00c

3660,52¢
3537.41¢c
3679,71¢
3833,60c
4253,89¢c
2914,65¢
3917,95¢
4556,47b
7092,25a
4607,36b
4103,73c
3071,27¢c
5260,92b
4166,82c
5381,16b
4262,13c
2565,98¢c
3024,08¢c
3421,91¢c
4675,86b
4699,28b
2682,12¢
3237,43¢c
5470,11b
3477,35¢
4472,30b
3431,93¢c
6835,43a
5570,91b
3645,68c
4126,47c
5267,66b
4970,97b
3745,12¢
5413,96b
3568,59¢
3297,64c
2633,34c
2417,27¢c
3663,27¢
2652,35¢
2895,20c
6116,91a

10,80a
11,98a
12,74a
10,77a
11,57a
13,80a
12,34a
13,05a
12,75a
12,63a
11,96a
11,24a
10,71a
11,06a
11,05a
12,05a
11,12a
11,10a
12,11a
10,80a
12,25a
11,59
10,69a
11,98a
12,17a
10,60a
11,84a
10,81a
10,60a
12,35a
12,95a
9,83a
11,72a
9,85a
11,71a
10,40a
11,26a
13,5a
11,15a
9,89a
13,02a
11,37a
12,75a
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E6P1 45,67b 112,33¢ 3975,32¢ 11,47a

E7P1 47,33b 113,00c 3618,31¢c 10,57a
E9P1 49,33a 114,00c 3248,92¢ 12,12a
F11P1 43,33b 110,00c 3959,24¢ 12,39a
F24P3 47,67a 114,00c 3426,81¢ 11,72a
F3P1 49,33a 111,00c 3455,14¢c 11,19a
F4P1 46,00b 113,33¢ 5746,69b 11,80a
F7P1 47,00b 111,67¢ 6702,39a 12,79a
F8P1 48,00a 113,33¢ 4327,88c 11,90a

NDF: numero de dias para floragdo; NDM: nimero de dias para maturidade; P100G: peso de cem grédos (gramas); PROD:
produtividade de graos (kg ha™'). Médias seguidas pela mesma letra na coluna pertencem ao mesmo grupo pelo teste Scott-
Knott (p < 0,05).

Os caracteres de ciclo NDF e NDM, podem ser determinantes na produgao
de soja, bem como os caracteres P100G e PROD, pois o sojicultor exige plantas
produtivas e que permitam um melhor planejamento das atividades de plantio e
colheita (Cruz et al.,, 2010). Neste sentido, as cultivares de soja com alta
produtividade e de ciclo precoce tém cada vez mais destaque no mercado, pois
favorecem a pratica da safrinha, além de menor gasto com defensivos ao longo do
ciclo produtivo (Rocha et al., 2012; Gesteira et al., 2015).

Quanto ao ciclo vegetativo (NDF), os gendtipos foram subdivididos em dois
grupos, cujas médias tiveram amplitude de 41,33 e 53,33 dias. O primeiro grupo foi
formado por 62 gendtipos, ou seja, metade dos gendtipos estudados, e apresentam
meédia para NDF semelhante a dos parentais. O ciclo mais longo encontrado neste
grupo foi de 53,33 dias (A29P1) e o menor 47,67 dias (A25P1, A33P1, E11P1 e
F24P3), enquanto que os parentais EMGOPA 316 e MG/BR46 (Conquista)
apresentaram ciclo de 48,45 dias e 50,54 dias, respectivamente. Em contrapartida,
o segundo grupo, formado pela outra metade, apresentou uma média de valor
inferior aos parentais, com médias de ciclo entre 47,33 dias (A104P2, A162P3,
A78P2, AB8P2, E7P1) e 41,33 dias (A28P1, E6P1). Geralmente, é desejado plantas
com valores de NDF mais tardios, pois assim permitem um melhor desenvolvimento
vegetativo que, além de formar uma melhor estrutura reprodutiva, reflete em
maiores produtividades (Yokomizo e Santos, 2018).

Para o carater agrondbmico NDM o agrupamento de médias de Scott-Knott

evidenciou a formagao de trés grupos. O primeiro grupo foi formado por nove
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genotipos com meédias superiores aos parentais, que variaram de um valor minimo
de dias 127,33 (A162P1) a maximo de 131 dias (A71P1). Este grupo é o que
apresenta os gendtipos da geragéo F3 com o ciclo mais tardio do estudo. O segundo
grupo foi composto por trés gendtipos com valores de 124,33 dias (A97P1), 125
dias (A74P2) e 125,33 dias (A76P2). Ja o terceiro grupo foi composto pela maioria
dos gendtipos estudados, 112 gendtipos no total, e pelos parentais. Este grupo € o
que apresentou os gendtipos com o ciclo mais precoce. As médias variaram de 105
dias (A119P1) até 118,67 dias (A102P1).

Quanto ao P100G, houve a formacédo de apenas um grupo de médias.
Embora o teste F tenha detectado existéncia de variancia genética, mas isso é
possivel de ocorrer por se tratar de estatisticas distintas e que envolvem critérios
diferentes. Nao obstante, se constatou que os valores médios obtidos foram mais
baixos, pois conforme Sediyama (2005) o peso médio de 100 grdos de soja pode
variar de 12 gramas a 18 gramas.

No carater PROD, foi possivel identificar a formacéao e trés grupos distintos.
O primeiro grupo, foi composto pelos onze gendtipos mais produtivos que
apresentaram produgao de 6087,09 kg ha™' (A158P1) até 7310,19 kg ha'' (A102P1).
O segundo, formado por 28 gendtipos e o parental EMGOPA 316 (5122,39 kg ha-
1), variou de 4472,30 kg ha' (A87P2) até 5746.69 kg ha' (F4P1). O terceiro,
composto pelo parental MG/BR46 (Conquista) (3522,50 kg ha') e 85 gendtipos
apresentou valores de médias de 2060.18 kg ha' (A44P1) até 4415.35 kg ha
(A133P2). Em relacao a produtividade média da ultima safra brasileira (3.529 kg ha-
) e do Sudeste (3.741 529 kg ha') (CONAB, 2021), todos os gendtipos avaliados

no primeiro e segundo grupo apresentaram valores superiores de produgao.

3.2. Selegao direta-indireta e baseada em indices de genétipos soja safra
2018/2019

A decisdo por uma estratégia de selegdo que seja mais eficiente para os
gendtipos em estudo € uma das principais contribuicdes da genética quantitativa ao
melhoramento genético. A selecdo de caracteres quantitativos, que ocorre nos
programas de melhoramento genético da soja, torna-se dificil quando realizada
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somente a selegao direta. Por serem caracteres governados por muitos genes e
alta influéncia ambiental, a seleg¢ao direta sempre implica em sele¢des indiretas e
a resposta da selecdo varia de acordo com o ambiente e a condugao do
experimento (Cruz, 2012).

Na Tabela 5, estdo apresentas as predicbes de ganho de selecdo quando
praticada a selegdo direta para cada carater. A selegéo foi realizada tendo como
objetivo 0 decréscimo para os caracteres relacionados ao ciclo, NDF e NDM e
acréscimo ao P100G e PROD, assim foram obtidos ganhos diretos negativos e
positivos a depender do objetivo. Segundo Lopes et al. (2002) existem dificuldades
em selecionar gendtipos que aliem precocidade e alta produtividade de graos. O
maior valor de ganho de selecgao direta foi observado no carater PROD (23,23%) e
o menor valor obtido foi para o carater NDF (-4,58%).

A selecao direta dos caracteres relacionados ao ciclo vegetativo e total, NDF
e NDM, mostrou a possibilidade de selecionar genétipos com redugéo do tempo de
cultivo. Foram observados ganhos de selecao de -4,58% para NDF e -3,26% para
NDM (Tabela 5). Além disso, ao praticar a selegao direta para genétipos com menor
ciclo vegetativo e total, foi constatado ganho de selecdo indireta positiva para
P100G (0,6% e 0,03%) e PROD (3,72% e 1,73%) (Tabela 5). Pereira et al. (2017),
avaliando progénies em avango de geracao pelo método Bulk, também observaram
que ao praticar a selegao direta para gendtipos mais precoces houve uma selegao

indireta com aumento da produtividade de gréos.
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Tabela 5. Estimativas do ganho de selegéo obtidos apds a selegéo direta e indireta
realizada nos genotipos da safra 2018/2019, oriundos do cruzamento EMGOPA
316 x MG/BR46 (Conquista).

Caracteres Caracteres agronémicos

agronémicos NDF NDM P100G PROD
NDF -4,58 -3,43 -0,45 -1,02
NDM -2,93 -3,26 0,59 -0,44
P100G 0,60 0,03 2,48 0,47

PROD 3,72 1,73 5,38 23,23
Total -3,19 -4,93 8,0 22,24

NDF: ndmero de dias para o florescimento; NDM: nimero de dias para a maturidade; P100G: peso de cem graos (gramas);
PROD: produtividade de gréos (kg ha™). Valores em negrito na diagonal correspondem ao ganho de selegdo direta, e nas
demais células os ganhos de selegdo indireta.

Para os caracteres agrondmicos relacionados a produtividade, P100G
(2,48%) e PROD (23,23%), a selecéo direta indica a possibilidade de selecionar
genodtipos com aumento para produtividade. Ademais, ao aplicar selegao direta
para PROD é possivel selecionar indiretamente genétipos com menores ciclos para
NDF (-1,02%) e NDM (-0,44%) (Tabela 5).

Os ganhos de selecdo obtidos pelo indice da soma de “ranks” proposto por
Mulamba e Mock (1978) e o indice da distancia gendtipo-idedtipo estéo
apresentados na Tabela 6. De modo geral o indice da soma de “ranks” apresentou
melhor ganho de selecao total e proporcionou os melhores ganhos de selegao para
os caracteres de ciclo e produtividade de gréos (Tabela 6). Bizari et al. (2017),
avaliando a selecao de progénies em geracgdes iniciais também observaram que os
ganhos de selecao obtidos pelo indice na soma de ranks foram superiores aos
demais métodos empregados. Os valores oscilaram entre 14,12 e 34,45% para
produtividade de graos, valores estes superiores aos encontrados no presente

estudo.

A selecao direta apresentou ganhos de selegdo superiores para os
caracteres NDF e NDM, em relagéo a utilizagao dos indices de selegao (Tabela 5
e 6). Todavia, as estimativas de ganhos obtidos em ambos os indices de seleg¢ao
para os caracteres estudados foram muito proximas as encontradas na selegao
direta. Além de disso, os indices de selecado apresentaram de forma equilibrada os
ganhos de selegdo nos caracteres de interesse. Visto isso, a selegao dos gendtipos

superiores pode ser baseada em ambos os indices de selecio.
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Tabela 6. Estimativas do ganho de selec&o obtidas apods a selegéo pelos indices
de selecdo baseado na soma de ranks e na distancia gendtipo-idedtipo, realizada

nos genotipos da safra 2018/2019, oriundos do cruzamento EMGOPA 316 x

MG/BR46 (Conquista).

Caracteres Ganho de selegao (%)

agrondmicos Baseado na soma de ranks Distancia genotipo-ideotipo
NDF -3,65 -3,38

NDM -2,76 -2,45

P100G 1,10 1,73

PROD 12,32 8,09

Total 7,01 3,99

NDF: ndmero de dias para o florescimento; NDM: nimero de dias para a maturidade; P100G: peso de cem graos (gramas);

PROD: produtividade de graos (kg ha™)

Tabela 7. Genotipos superiores selecionados para produtividade na safra

2018/2019 pela selegao direta, indice da soma de “ranks” de Mulamba e Mock e

indice da distancia gendtipo-idedtipo.

indice de Mulamba e Mock

indice da distancia

Selegao direta (1978) gendtipo-ideétipo
Genétipos selecionados Genétipos selecionados Genétipos selecionados
A101P1 A49P2 A101P1  A17P1 A101P1  A21P1
A102P1 A4P2 A101P2 A21P1 A101P2 A24P1
A107P1 A73P1 A106P1 A28P1 A106P1 A28P1
A108P2 A74P2 A107P1 A45P1 A107P1  A32P1
A112P1  A77P1 A108P2 A4P2 A112P1 A60P2
A114P1  A78P2 A112P1  A60P2 A113P3 A63P2
A119P1 A83P2 A113P3 AG68P1 A114P1 A68P1
A132P2 A84P1 A114P1  A69P1 A117P1  A69P1
A144P1 A86P1 A117P1  A73P1 A119P1 A73P1
A147P3 A88P2 A119P1  A75P1 A132P2 A75P1
A153P2 A89P1 A132P2 AT77P1 A133P1 A86P1
A158P1 A93P1 A133P1 A86P1 A141P2 A87P1
A21P1  A95P1 A141P2 A87P1 A144P1 E11P1
A23P1  A97P1 A144P1  A90P2 A147P3 E1P1
A25P2  E6P1 A147P3 E6P1 A153P2 E6P1
A28P1  F4P1 A153P2 F11P1 A154P3 F11P1
A29P1  F7P1 A154P3 F4P1 A158P1 F4P1
A45P1  F8P1 A158P1 F7P1 A16P3  F7P1
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Na Tabela 7 constam os genotipos selecionados, com intensidade de 30%,
para o carater produtividade (PROD) em cada uma das estratégias de selegéo
adotadas nesse trabalho. Dez linhagens foram selecionadas em todos os métodos
utilizados (A101P1, A114P1, A119P1, A144P1, A153P2, A158P1, A21P1, A73P1,
E6P1 e F7P1) confirmando a superioridade desses gendtipos, inclusive sobre as
testemunhas do experimento (Tabela 7). Desse modo, como a alta produtividade
de graos € um dos principais objetivos dos programas de melhoramento genético,
os 36 gendtipos selecionados da safra 2018/2019 mais produtivos foram semeados
na safra 2019/2020.

3.3. Parametros genéticos e desempenho fenotipico de genétipos soja
safra 2019/2020

Através da analise de variancia nos genotipos da safra 2019/2020, foi
possivel detectar a existéncia de variancia genética para quase todos os caracteres
avaliados (p<0,01 e p<0,05), com exceg¢ao do carater NNF (Tabela 8). Barros et al.
(2016) estimaram parametros genéticos e eficiéncia de selegdo em onze progénies
de soja. Também verificaram a presenca de variabilidade genética para a maioria

dos caracteres avaliados.

Tabela 8. Quadrados médios, parametros genéticos e coeficiente de variagéo para
os caracteres agrondmicos nos genétipos da safra 2019/2020, oriundos do
cruzamento EMGOPA 316 x MG/BR46 (Conquista).

Caracteres Progénies safra F4 e RCs

agronémicos QMG H? (%) CVg/CVe CV (%)
NDF 13,88* 46,79 0,54 6,17
NDM 12,17* 36,72 0,43 2,37
NNF 1,04ns - - 14,97
NNM 12,40 69,71 0,87 14,29
APF 31,19 38,15 0,45 13,12
APM 463,99 53,57 0,62 20,97
NV 455,09 59,04 0,69 20,80
P100G 3,08* 39,25 0,46 11,89
PROD 3985785,98™* 82,02 1,23 29,26

NDF: nimero de dias para floragdo; NDM: numero de dias para maturidade; NNF: nimero de nés no florescimento; NNM:
numero de nés na maturidade; APF: altura da planta no florescimento; APM: altura da planta na maturidade; NV: nimero de
vagens totais; P100G: peso de cem gréos (gramas); PROD: produtividade de graos (kg ha™'). H2 herdabilidade (%); CVg/CVe:
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razao entre os coeficientes de variagdo genético e ambiental; CV: coeficiente de variagéo geral. **e*: significativo ao nivel de
1 e 5% de probabilidade para o teste F, respectivamente; ": ndo significativo para o teste F.

O coeficiente de variagao oscilou entre 2,37% e 29,26% observados nos
caracteres NDM e PROD, respectivamente (Tabela 8). Esta variagdo no CV ocorreu
tal como na analise de variancia da safra 2019/2020 (Tabela 3). Os valores de CV
obtidos tém sido comumente observados para a soja, indicando que a precisao
experimental foi adequada em relagcéo as causas de variacdo de ordem sistematica
dos ambientes experimentais.

A h? para os caracteres agrondmicos da safra 2019/2020 variou de 0 a
82,02%. Praticamente todos os caracteres agrondmicos avaliados apresentaram
um valor médio a alto de h?, com excegédo de NNF (Tabela 3). Sendo assim, a maior
parte da variancia fenotipica desses caracteres agronémicos é geneticamente
controlada. Esses resultados corroboram com varios outros estudos que
descreveram um valor médio a alto de h? para os mesmos caracteres aqui
estudados (Barros et al., 2016; Teixeira et al., 2017).

As médias dos caracteres agronémicos na safra 2019/2020 foram agrupadas
pelo teste de Scott-Knott (Tabela 9), ao qual permitiu a formagdo de um a trés

grupos.

Tabela 9. Agrupamento de médias dos caracteres agrondmicos avaliados nos
genotipos da safra 2019/2020, oriundos do cruzamento EMGOPA 316 x MG/BR46
(Conquista).

Média dos parentais e amplitude das médias das progénies

Genétipos NDF  NDM NNF APF NNM APM NV _ P100G PROD
EMGOPA 316 42,67a 116,67a 8,33 29,89a 10,33b 70,00a 66,67a 10,85a  3237,44c
MG/BR46 (Conquista) 42,00a 117,33a 8,332 32,89a 11,33b 63,00b 52,33b 10,66a  2461,74c
A101P1 42,67a 117,67a 8,67 32,33a 13,33b 71,78a 4933b 13,75a  2580,49¢c
A108P2 42,33a  115,00a 10,00a 36,45a 13,00b 70,56a 85,00a 11,53a  2458,47c
A113P3 46,00a 119,33a 9,332 33,22a 13,33b 83,00a 79,33a 9,36a 1941,87c
A114P1 42,67a 115,67a 9,332 40,45a 16,67a 78,11a 64,33b 12,70a  5215,45b
A119P1 41,67a 112,00a 9,672 3545a 11,67b 72,00a 68,00a 11,50a  3488,27c
A13P1 43,33a 117,67a 9,00a 32,44a 13,67b 48,89b 48,67b 9,25a 1827,13c
A141P2 45,33a  117,00a 9,332 37,00a 11,67b 85,00a 71,67a 11,27a  2002,52c
A144P1 43,67a 117,67a  9,00a 35,78a 15,00a 78,00a 80,00a 11,62a 3210,31c
A148P2 46,33a  119,00a 8,67 32,44a 10,00b 76,33a 66,33a 10,83a  2158,89¢c
A153P2 44,67a 11533a 9,00a 28,11a 11,00b 64,00b 47,00b 13,67a  4694,52b
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A158P1 41,33a 114,33a 9,33% 34,22a 11,33b 75,44a 63,00b 12,43a  3015,78c

A17P1 43,00a 116,33a 10,67a 33,67a 14,33b 53,44b 61,33b  10,90a 1988,44c
A19P1 43,67a 113,33a 8,67a 33,22a 12,00b 76,56a 69,67a 12,90a  2154,02c
A21P1 43,33a 118,00a 8,67a 31,22a 12,33b 56,78b 78,00a 11,50a  6656,30a
A32P1 52,00a 121,33a 8,67a 31,74a 14,33b 68,00b 77,00a 11,37a  2607,81c
A68P1 42,00a 117,00a 9,67a 36,33a 15,67a 70,78a 57,67b 12,07a  2721,52c
AGIP1 46,00a 117,33a 10,00a 38,13a 13,67b 91,78a 69,00a 11,17a 1910,22c
A73P1 46,33a 119,33a  9,00a 27,56a 16,00a 67,78b 8567a 10,80a  2394,00c
AT75P1 4433a 117,33a 8,67a 33,22a 11,67b 86,89a 70,67a 12,53a  2854,12c
A78P2 43,67a 113,33a 10,00a 35,00a 13,00b 45,67b 58,67b 12,20a  2868,15¢c
A80P2 43,00a 114,33a 8,33a 30,55a 16,00a 59,56b 45,33b 12,27a  2349,70c
A90P2 44,33a 119,00a 9,00a 38,33a 15,00a 76,34a 67,00a 12,93a  4029,38b
A96P1 42,67a 116,00a 9,00a 33,67a 1533a 71,44a 8067a 11,95a  4298,46b
E11P1 43,33a 117,33a 10,00a 36,78a 17,67a 60,55b 62,33b 11,59a  3307,29¢c
E11P2 48,33a 116,33a 9,33a 33,78a 12,33b 94,33a 73,33a 11,59a  2885,64c
E1P1 4433a 119,00a  8,00a 33,33a 15,00a 81,89a 80,67a 11,87a  2727,04c
E2P1 42,33a 117,00a 8,67a 31,45a 13,33b 66,44b 63,33b 11,19a  2956,04c
E6P1 41,00a 113,67a 8,67a 26,45a 10,67b 54,44b 59,67b 9,90a 5713,70a
E7P1 44,67a 118,67a 9,00a 32,22a 16,67a 97,33a 91,33a  10,73a 1202,32¢
E9P1 44,00a 118,00a 9,33a 37,89a 16,67a 75,44a 64,67b 12,57a  2258,42c
F11P1 45,00a 119,00a 8,00a 28,11a 12,67b 59,22b 43,33b  10,60a 1925,17¢
F24P3 40,67a 113,67a 9,00a 33,44a 13,33b 52,33b 45,67b  10,92a  2208,14c
F3P1 45,00a 117,00a  9,00a 31,78a 13,00b 59,00b 56,67b  11,05a 1840,77c
F7P1 46,00a 117,33a 9,67a 38,67a 12,67b 65,78b 64,67b 10,74a 1861,80c
F8P1 42,67a 117,33a 8,67a 30,72a 17,00a 73,39a 73,00a 11,86a  3514,90c
F8P2 4533a 117,33a_ 9,00a 34,01a 12,33b 57,59b 52,33b  10,83a  2359,12¢c

NDF: numero de dias para floragdo; NDM: nimero de dias para maturidade; NNF: nimero de nés no florescimento; APF:
altura da planta no florescimento; NNM: nimero de nés na maturidade; APM: altura da planta na maturidade; NV: nimero de
vagens totais; P100G: peso de cem gréos (gramas); PROD: produtividade de grdos (kg ha™'). Médias seguidas pela mesma
letra na coluna pertencem ao mesmo grupo pelo teste Scott-Knott ao nivel de 5 e 10% de significancia. Negrito: Gendtipos
mais produtivos.

Contudo, para os caracteres NDF, NDM, NNF, APF e P100G nao houve
formagdo de grupos de médias. Visto isso, embora o teste F tenha detectado
existéncia de variancia genética, com excecao de NNF, é possivel ocorrer por se
tratar de estatisticas distintas e que envolvem critérios diferentes.

O carater NNM afeta positivamente a produtividade pois, esta relacionado
ao favorecimento do surgimento de um numero maior de gemas que dardo origem
a nos produtivos (Torres et al.,, 2015). Considerando o carater NNM, ocorreu a
formagao de dois grupos. O primeiro grupo, € composto pelos 12 gendtipos com

maior numero de nds, e apresentou valores entre 15,00 nds (A144P1) a 17,67 nés
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(E11P1). Este grupo apresentou valores superiores a seus parentais. Ja o segundo
grupo, formado por 24 genétipos e os parentais EMGOPA 316 (10,33 nos) e MG/BR
46 (Conquista) (11,33 nds), apresentou um menor numero de nés. O numero de
nos neste segundo grupo ficou entre 10,00 n6s (A148P2) a 14,33 nés (A32P1 e
A17P1).

O carater NV € um componente importante por apresentar uma correlagao
genética positiva e elevada com a produtividade de graos e pode ser influenciado
pelo aumento no numero de nos (Leite et al., 2016). Para o carater NV, também
ocorreu a formacgao de dois grupos. O primeiro grupo, é composto por 18 gendtipos
e o parental EMGOPA 316 (66,67 vagens). O menor valor obtido foi 66,33 vagens
(A148P2) e maior 91,33 vagens (E7P1). No segundo grupo, que engloba 18
gendtipos e o parental MG/BR 46 (Conquista) (52,33 vagens), foi observado valores
entre 43,33 vagens (F11P1) a 64,67 vagens (F7P1). Segundo Matsuo et al. (2015),
as sojas brasileiras apresentam um maximo de 80 vagens para cada planta. Os
resultados obtidos no presente trabalho mostram que algumas linhagens como
A108P2 (85,00 vagens), A73P1 (85,67 vagens), A96P1 (80.67 vagens), E1P1
(80.67 vagens) e E7P1 (91.33 vagens) superam o maximo de 80 vagens por planta
descrito na literatura (Matsuo et al., 2015).

Analisando o carater PROD, houve a formacao de trés grupos. O primeiro
grupo foi o que apresentou maior produtividade entre os gendtipos e em
comparagao aos parentais, sendo este formado pelos dois gendtipos E6P1
(5713,70 kg ha') A21P1 (6656,30 kg ha'). O segundo grupo, composto por quatro
genotipos, obtiveram os valores intermediarios de produtividade, dos quais variam
de 4029,38 kg ha' (A90P2) até 5215,45 kg ha' (A114P1). Este segundo grupo
também se apresentou mais produtivo em comparagao aos parentais. O terceiro
grupo, onde os parentais EMGOPA 316 (3237,44 kg ha') e MG/BR 46 (Conquista)
(2461,74 kg ha) estdo presentes com outros 30 genodtipos, apresentaram os
menores valores de produtividade. Os valores ficaram entre 1202,32 kg ha™' (E7P1)
e 3514,90 kg ha™! (F8P1). Como também foi observado na safra 2018/2019, varios
dos gendtipos em estudo da safra 2019/2020 apresentaram valores superiores de

produgcédo em comparagao a produtividade média da ultima safra brasileira (3.529
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kg ha') e do Sudeste (3.741 529 kg ha') (CONAB, 2021). Isso demonstra a

possibilidade de sucesso na selegdo de gendtipos superiores para PROD.

3.4. Selecgao direta-indireta e baseada em indices de genétipos soja safra
2019/2020

A partir das estimativas dos parametros genéticos da safra 2019/2020 foi
verificada a possibilidade de sucesso na selegdo 55% dos gendtipos superiores
com base nos caracteres agrondmicos estudados. Assim, se praticou a selegao
direta, e se estimou o ganho de selegdo obtido na populagdo de selecionados
(Tabela 10).

Tabela 10. Estimativas do ganho de selegao obtidos apos a selegao direta e indireta
realizada nos gendtipos da safra 2019/2020, oriundos do cruzamento EMGOPA
316 x MG/BR46 (Conquista).

Caracteres Caracteres agronémicos

agronémicos  NDF NDM NNF APF NNM  APM NV P100S PROD
NDF -1,563 -0,78 0,08 -0,26  -0,09 -0,11 0,85 -0,16  -0,41
NDM -0,33 -0,41 -0,05 -0,19 0,17 0,01 0,18 -0,12  -0,06
NNF 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0

APF -0,3 0,12 1,75 2,49 0,74 1,37 0,6 0,85 -0,1

NNM 0,59 -3,25 2,87 1,32 7,45 0,67 0,23 2,79 -0,15
APM -3,65 -0,31 2,05 1,84 1,0 6,82 5,44 1,39 0,36
NV -1,94 -2,07 2,8 1,39 2,29 4,86 7,9 1,6 0,63
P100G 0,29 0,57 0,13 0,99 0,11 1,02 -0,04 2,38 1,3

PROD 10,14 3,51 -1,55 -122 408 -1,16 -1,18 12,39 19,34
Total 3,54 -2,62 8,08 6,32 7,59 13,48 14,01 21,12 20,91

NDF: numero de dias para floragdo; NDM: nimero de dias para maturidade; NNF: nimero de nés no florescimento; APF:
altura da planta no florescimento; NNM: nimero de nés na maturidade; APM: altura da planta na maturidade; NV: nimero de
vagens totais; P100G: peso de cem gréos (gramas); PROD: produtividade de graos (kg ha™). Valores em negrito na diagonal
correspondem ao ganho de selecdo direta, e nas demais células os ganhos de selegéo indireta.

O principal carater que é foco da selegao no presente trabalho é o PROD.
Observando a Tabela 10, os maiores ganhos diretos foram obtidos para os
caracteres PROD, com ganho positivo de 19,34%, e para NDF e NDM com valores
negativos de 1,53% e 0,41 %, respectivamente. Portanto, a sele¢cao direta mostrou
a possibilidade de selecionar gendtipos com reducéo do tempo de cultivo e aumento

de produtividade. Além disso, ao praticar selegcao direta para o carater NDM,

visando obter plantas com ciclo mais precoce, € possivel observar de selecao
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indireta positiva para PROD (3,51%) e P100G (0,57%) (Tabela 10). Bizari et al.
(2017) verificaram maiores ganhos na selegdo direta para PROD com 5,54% e
34,58%, respectivamente, em relagdo a outros caracteres, o que corrobora com os
resultados obtidos neste estudo.

Para NNM (7,45%), NV (7,9%), P100G (2,38%) e PROD (19,34%),
caracteres agrondmicos relacionados a produtividade, a sele¢do direta indica a
possibilidade de selecionar genétipos com aumento para produtividade. Além disso,
ao aplicar a selegcéo direta para PROD é possivel selecionar gendtipos com
menores ciclos para NDF (-0,41%) e NDM (-0,06%) (Tabela 10).

O indice da distancia gendtipo-ideotipo apresentou melhor ganho de selecao
total (16,3%) se comparado ao indice da soma de “ranks” de Mulamba e Mock
(1978) (13,87%). Além disso, o indice da distancia gendtipo-idedtipo proporcionou
ganho de selegcdo melhor para o carater PROD. Para os outros caracteres, os

valores de ganho de selecdo em ambos os indices foram semelhantes (Tabela 11).

Tabela 11. Estimativas do ganho de selecéo obtidas apds a seleg¢ao pelos indices
de selecdo baseado na soma de ranks e na distancia genotipo-idedtipo, nos
gendtipos da safra 2019/2020, oriundos do cruzamento EMGOPA 316 x MG/BR46
(Conquista).

Ganho de selegao (%)
Baseado na soma de ranks  Distancia genétipo-ideétipo

Caracteres agronémicos

NDF -0.48 -0.72
NDM -0.17 -0.16
NNF 0.0 0.0

APF 1.69 1.63
NNM 3.04 3.28
APM 3.38 1.34
NV 1.69 24

P100G 1.91 1.43
PROD 2.81 7.1

Total 13.87 16.3

NDF: numero de dias para floragdo; NDM: nimero de dias para maturidade; NNF: nimero de nés no florescimento; APF:
altura da planta no florescimento; NNM: nimero de nés na maturidade; APM: altura da planta na maturidade; NV: nimero de
vagens totais; P100G: peso de cem grdos (gramas); PROD: produtividade de graos (kg ha™).

Comparando os ganhos de selecédo direta com os valores obtidos pelos
indices de selecao para os todos os caracteres agrondmicos estudados, a selegcio

direta apresentou ganhos de selecao superiores em relagcao a utilizagao dos indices
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de selegao (Tabela 10 e 11). As estimativas de ganhos obtidos em ambos os
indices de selegdo para os caracteres NNM, APM, NV, PROD foram inferiores as
encontradas na selegao direta. Porém, os indices de sele¢ao apresentaram ganhos
de selecéao satisfatorios para os caracteres relacionados ao ciclo e produtividade.
Visto isso, a selegado dos gendtipos superiores pode ser baseada em ambos os
indices de selecéo.

Os métodos de selegao permitem avaliar o comportamento dos gendétipos
para os diferentes caracteres estudados. Considerando a selegao realizada com
intensidade de 55% para PROD, os gendtipos selecionados se encontram na
Tabela 12. Os gendtipos que se encontram nas trés estratégias de sele¢ao foram:
A114P1, A119P1, A144P1, A158P1, A68P1, A75P1, A78P2, E11P1, E1P1, E2P1
e F8P1. Estes gendtipos foram superiores para PROD, e superiores a produgao
dos parentais EMGOPA 316 e MG/BR46 (Conquista).

Tabela 12. Gendtipos superiores selecionados para produtividade na safra
2019/2020 pela selecao direta, indice da soma de “ranks” de Mulamba e Mock e

indice da distancia gendtipo-idedtipo.

indice de Mulamba e indice da distancia
Selecgao direta Mock (1978) genétipo-idedtipo
Genétipos selecionados Genétipos selecionados  Genétipos selecionados
A101P1  A73P1 A101P1  A75P1 A108P2 A69P1
A108P2 A75P1 A108P2 A78P2 A114P1  A75P1
A114P1  A78P2 A114P1  A80P2 A119P1  A78P2
A119P1 EMGOPA 316 A119P1  A90P2 A141P2 A80P2
A144P1 MG/BR46 (Conquista) A141P2 A96P1 A144P1  A90P2
A153P2 E11P1 A144P1 E11P1 A158P1 A96P1
A158P1 E11P2 A158P1 E11P2 A17P1  E11P1
A21P1  E1P1 A19P1  E1P1 A19P1  E1P1
A32P1  E2P1 AB8P1 E2P1 A21P1  E2P1
AB68P1  E6P1 AB9P1  E9P1 AB8P1  E9P1
F8P1 F8P1 F8P1
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3.5. Analise conjunta dos parametros genéticos e desempenho fenotipico
de gendétipos de soja safra 2018/2019 e 2019/2020.

A analise de variancia feita conjuntamente é mais arrojada em razdo do
maior numero de graus de liberdade para o residuo, além de permitir testar
interagdes entre fontes de variagdo e contrastes de interesse do melhoramento
genético (Maia et al., 2009). Com a finalidade de detectar efeitos mais significativos
nas duas safras, em comparagdo com as analises individuais de variancias, foi

realizado uma analise conjunta dos dados para as diferentes safras (Tabela 13).

Tabela 13. Analise de variancia conjunta para os caracteres agrondmicos avaliados
nos genotipos das safras 2018/2019 e 2019/2020, oriundos dos parentais EMGOPA
316 x MG/BR46 (Conquista).

QMG

FV GL NDF NDM P100G PROD
Blocos/AMB 4 68,49 22,89 1,37 661284,90
Gendtipos 37 18,32** 13,07 2,80ns 4952444 42**
Ambientes 1 308,70ms 1985,59** 8,33ns 98093977,31**
GenodtipoxAmbiente 37 13,99* 11,94* 2,84ns 3618112,65**
Residuo 148 9,27 7,88 2,13 1444850,84
Total 227
Media geral 4514 113,87 11,7 3547,64
CV(%) 6,74 2,47 12,47 33,88
H? (%) 49,39 39,71 24,06 70,82
CVg/CVe 0,40 0,33 0,23 0,64

FV: Fonte de variagdo; GL: Graus de liberdade; NDF: nimero de dias para floragdo; NDM: numero de dias para maturidade;
P100G: peso de cem grdos (gramas); PROD: produtividade de grdos (kg ha™). QMG: quadrado médio do genotipo; H2:
coeficiente de determinagéo genotipico (%); CVg/CVe: razao entre os coeficientes de variagdo genético e ambiental; CV:
coeficiente de variagdo geral. **e*: significativo ao nivel de 1 e 5% de probabilidade para o teste F, respectivamente; ": ndo
significativo para o teste F.

Na Tabela 13, se pode observar que houve efeito significativo (p<0,01) para
ambiente nos caracteres NDM e PROD, caracterizando a influéncia nestes e
indicando diferenca entre os ambientes de avaliacdo. Contudo, para os caracteres
NDF e P100G, ndo houve efeito significativo. Também foi detectado efeito
significativo para genoétipo em relagdo a todos os caracteres, com excegao de
P100G, indicando que pelo menos um gendtipo difere dos demais. Considerando a

interagdo dos gendtipos com os ambientes, todos os caracteres, com excegao de
P100G, apresentam comportamento diferente em fungdo do ambiente (Tabela 13).
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A existéncia de variabilidade genética entre linhagens foi constatada tanto
nas analises individuais (Tabelas 3 e 8) quanto na analise conjunta (Tabela 13).
Este fato comprova a existéncia de variabilidade entre os gendtipos desta
populagao, a qual podera ser explorada em futuros ciclos de selegcédo. Além disso,
esta variabilidade evidencia que a populagao estudada ainda n&o esta homogénea,
ou seja, ainda esta segregando.

Na analise conjunta os CVs variaram de 2,47% (NDM) a 33,88% (PROD).
Os CVs obtidos atestaram boa precisdao no controle das causas de variagao de
ordem sistematica dos ambientes experimentais, exceto para PROD, uma vez que
a maioria deles esteve abaixo de 20%. Contudo, valores de CVs altos também
foram observados nas analises individuais, onde PROD teve como valores de CV
em F3 de 30,42% e em F4 de 29,26%. Resultado coerente com o esperado para
dados de produtividade de graos, pois se trata de carater quantitativo.

A h? para os caracteres agronémicos na andlise conjunta variou de 24.06%
a 70,82%. Tal como nas andlises individuais, quase todos os caracteres
agrondmicos avaliados apresentaram um valor médio a alto de h?, com excegéo de
P100G (Tabela 13). Portanto, a maior parte da variancia fenotipica desses
caracteres agrondmicos € geneticamente controlada.

As médias dos caracteres agrondémicos da analise conjunta foram agrupadas
pelo teste de Tukey (p<0,05), ao qual permitiu a formacdo de até dois grupos
(Tabela 14). Onde, as médias seguidas pelas mesmas letras maiusculas na

horizontal nao diferem estatisticamente entre si.

Tabela 14. Agrupamento de médias da analise conjunta dos caracteres
agrondmicos avaliados nos gendétipos das safras 2018/2019 (S1) e 2019/2020 (S2),
oriundos dos parentais EMGOPA 316 x MG/BR46 (Conquista).

Média dos parentais e amplitude das médias das progénies das
Safras 2018/2019 e 2019/2020

NDF NDM P100G PROD
Gendtipos $1 S2 $1 S2 S1 S2 $1 S2
A101P1 45.00A 42.67TA 109.00B 117.67A 12.03A 13.75A 4696.87A 2580.49B
A108P2 47.00A 42.33A 111.00A 115.00A 11.27A 11.53A 6411.07A 2458.47B
A113P3 43.67A 46.00A 109.67B 119.33A 11.31A  9.36A 4235.03A 1941.87B
A114P1 46.33A 42.67A 109.00B 115.67A 12.66A 12.70A 4833.78A 5215.45A
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A119P1 4467A 41.67A 105.00B 112.00A 13.23A 11.50A 5146.01A 3488.27A

A13P1 45.33A 43.33A 111.00B 117.67A 11.56A 9.25A 2636.09A 1827.13A
A141P2 43.67A 45.33A 108.33B 117.00A 13.41A 11.27A 2936.56A 2002.52A
A144P1 44.33A 43.67A 111.33B  117.67A 12.11A 11.62A 4634.94A 3210.31A
A148P2 52.00A 46.33B 110.33B 119.00A 11.76A 10.83A 3312.81A 2158.89A
A153P2 43.33A 44.67A 109.33B 115.33A 11.25B 13.67A 6331.45A 4694.52A
A158P1 45.00A 41.33A 109.33B 114.33A 11.75A 12.43A 6087.09A 3015.78B
A17P1 45.67A 43.00A 108.33B 116.33A 10.96A 10.90A 4177.21A 1988.45B
A19P1 43.00A 43.67A 111.00A 113.33A 11.53A 12.90A 2692.62A 2154.02A
A21P1 43.33A 43.33A 109.67B 118.00A 12.73A 11.50A 4690.81B 6656.30A
A32P1 48.33A 52.00A 112.33B 121.33A 12.58A 11.37A 3934.63A 2607.81A
AG8P1 46.00A 42.00A 110.67B 117.00A 11.57A 12.07A 4253.89A 2721.52A
AG9P1 45.67A 46.00A 110.00B 117.33A 13.80A 11.17B 2914.65A 1910.22A
A73P1 46.00A 46.33A 111.67B 119.33A 12.75A 10.80A 7092.25A 2394.00B
A75P1 45.33A 44.33A 108.33B 117.33A 11.96A 12.53A 4103.73A 2854.12A
A78P2 47.33A 43.67A 112.33A 113.33A 11.05A 12.20A 5381.16A 2868.15B
A80P2 51.67A 43.00A 116.33B 114.33A 11.10A 12.27A 3024.08A 2349.70A
A90P2 48.33A 44.33A 109.67B 119.00A 12.35A 12.93A 3645.68A 4029.38A
A96P1 45.00A 42.67A 111.33B 116.00A  9.85A 11.95A 3745.12A 4298.46A
E11P1 48.00A 42.67B 112.00B 116.67A 13.50A 10.85B 2633.34A 3237.45A
E11P2 43.00A 42.00A 108.33B 117.33A  9.80A 10.66A 3663.27A 2461.74A
E1P1 46.67A 43.33A 111.00B 117.33A 13.02A 11.59A 2652.35A 3307.29A
E2P1 48.33A 48.33A 112.33A 116.33A 11.37A  11.59A 2895.20A 2885.64A
E6P1 41.33A 4433A 111.00B 119.00A 12.75A 11.87A 6116.91A 2727.05B
E7P1 47.33A 42.33B 113.00A 117.00A 10.56A 11.19A 3618.31A 2956.05A
E9P1 49.33A 41.00B 114.00A 113.67A 12.12A 9.90A 3248.92B 5713.70A
F11P1 43.33A 44.67A 110.00B 118.67A 12.39A 10.73A  3959.24A 1202.32
F24P3 47.67A 44.00A 114.00B 118.00A 11.72A 12.57A 3426.81A 2258.42A
F3P1 49.33A 45.00A 111.00B 119.00A 11.20A 10.60A 3455.14A 1925.17A
F7P1 47.00A 40.67B 111.67A 113.67A 12.79A 10.92A 6702.39A 2208.14B
F8P1 48.00A 45.00A 113.33A 117.00A 11.90A 11.05A 4327.88A 1840.78B
F8P2 45.33A 46.00A 112.67B 117.33A 11.57A 10.74A 3473.43A 1861.80A
EMGOPA 316 48.45A 42.56B 112.22B 117.44A 11.41A 11.86A 5122.39A 3514.90A

MG/BR46 (Conquista) 50.54A 45.00B  113.25A  117.31A  11.16A 10.83A 3522.50A 2359.12A
NDF: nimero de dias para floragdo; NDM: nimero de dias para maturidade; P100G: peso de cem grédos (gramas); PROD:
produtividade de grdos (kg ha™'). S1: Safra 2018/2019; S2: Safra 2019/2020. Médias seguidas pelas mesmas letras
maiusculas na HORIZONTAL néo diferem estatisticamente entre si pelo teste Tukey (p < 0,05).

As médias de cada gendtipo nas safras para os caracteres relacionados ao
ciclo (NDF e NDM) estao na tabela 14. Para NDF ocorreu a formacéo de dois
grupos, onde os gendtipos tiveram valores de NDF iguais estatisticamente nas duas
geragdes. Contudo, os gendtipos A148P2, ABOP2, E11P2, E7P1, E9P1, F7P1 e os
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parentais EMGOPA 316 e MG/BR46 (Conquista), apresentaram redugdo nos
valores de NDF na safra 2019/2020. Portanto, se pode observar que ocorreu
influéncia ambiental no fendtipo por eles expresso. Ja para o carater NDM, os
genotipos apresentaram valor estatisticamente superior na safra 2019/2020 (Tabela
14). Somente os valores de NDF nos gendtipos A108P2, A19P1, A78P2, A80P2,
E2P1, E7P1, E9P1, F24P3, F7P1, F8P1 e o parental MG/BR46 (Conquista)
apresentaram valores semelhantes em ambas as geracoes.

Os valores de médias para os caracteres relacionados a produgao na analise
conjunta se encontram na Tabela 14. Referente ao carater P100S, n&o houve muita
diferenca significativa nos valores das médias nas duas safras, com excec¢ao dos
gendtipos A153P2, A69P1 e E11P1. O gendtipo A153P2 na safra 2019/2020
apresentou um ganho 2,41 gramas no carater P100S, ja os genodtipos A69P1 e
E11P1 obtiveram um decréscimo de 2,64 gramas.

Analisando os dados de PROD, se pode observar que onze gendtipos
(A101P1, A108P2, A113P1, A158P1, A17P1, A73P1, A78P1, E6P1, F11P1, F7P1
e F8P1) na safra 2019/2020 apresentaram reducdo em sua produtividade, e dois
(A21P1 e E9P1) obtiveram aumento na produtividade. Estes dados demonstram
que as condi¢gdes ambientais e a falta de homogeneidade genética nas primeiras
geracgoes, influenciam na determinacao da produtividade das plantas, podendo um
mesmo genotipo se comportar de maneira diferente de uma geragao para outra
(Ramalho et al., 1993; Anti, 2000; Baldissera et al., 2014).

3.6. Analise conjunta da selegao direta-indireta e baseada em indices de
genotipos de soja safra 2018/2019 e 2019/2020.

A identificacao da existéncia de variabilidade genética serve como base para
as estratégias de selecao direta e indireta. Na Tabela 15, podemos observar os
resultados da selegdo direta da andlise conjunta das safras 2018/2019 e
2019/2020.
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Tabela 15. Analise conjunta das estimativas do ganho de sele¢do obtidos apds a
selecdo direta e indireta realizada nos gendtipos das safras 2018/2019 e
2019/2020, oriundos dos parentais EMGOPA 316 x MG/BR46 (Conquista).

Caracteres Caracteres agronémicos

agronémicos NDF NDM P100G PROD
NDF -1,32 -0,94 -0,35 -0,5
NDM -0,26 -0,33 -0,09 -0,1
P100G 0,02 0,32 1,05 0,31
PROD 4,44 4,95 4,36 12,92
Total 2,88 4,0 4,97 12,63

NDF: numero de dias para floragdo; NDM: nimero de dias para maturidade; NNF: nimero de nés no florescimento; APF:
altura da planta no florescimento; NNM: numero de nés na maturidade; APM: altura da planta na maturidade; NV: nimero de
vagens totais; P100G: peso de cem grdos (gramas); PROD: produtividade de gréos (kg ha™). Valores em negrito na diagonal
correspondem ao ganho de selecéo direta, e nas demais células os ganhos de selegdo indireta.

Os maiores ganhos diretos foram obtidos para os caracteres PROD, com
ganho positivo de 12,92%, e para NDF e NDM com valores negativos de 1,32% e
0,94%, respectivamente. Portanto, pela analise conjunta, a selegao direta também
mostrou a possibilidade de selecionar genétipos com redugédo do tempo de cultivo
e aumento de produtividade.

Além disso, ao praticar sele¢ao direta para o carater NDM, visando obter
plantas com ciclo mais precoce, € possivel observar uma seleg¢ao indireta positiva
para PROD (4,95%) e P100G (0,32%). Ademais, ao se praticar selegao direta para
PROD, desejando obter plantas mais produtivas, é possivel observar uma selegéo
indireta positiva para P100G (0,31%) e negativa para NDF (-0,5%) e NDM (-0,1%).

O indice da distancia gendtipo-idedtipo apresentou 0 mesmo ganho de
selegao total (7,81%) e individual, para os caracteres em estudo, se comparado ao

indice da soma de “ranks” de Mulamba e Mock (1978) (7,81%) (Tabela 16).

Tabela 16. Analise conjunta das estimativas do ganho de selegéo obtidas apos a
selecao pelos indices de selecdo baseado na soma de ranks e na distancia
gendtipo-idedtipo, realizada nos gendtipos das safras 2018/2019 e 2019/2020,
oriundos dos parentais EMGOPA 316 x MG/BR46 (Conquista).

Ganho de selecao (%)

Caracteres

agronémicos Baseado na soma de ranks Disténcia genétipo-ideétipo
NDF -1,16 -1,16

NDM -0,3 -0,3

P100G 0,35 0,35

PROD 8,92 8,92
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Total 7,81 7,81

NDF: nimero de dias para o florescimento; NDM: nimero de dias para a maturidade; P100G: peso de cem graos (gramas);
PROD: produtividade de graos (kg ha™")

Contudo, se compararmos os ganhos de sele¢do direta com os valores
obtidos pelos indices de selec&o para todos os caracteres agronémicos estudados,
a selecgao direta apresentou ganhos de selecao superiores em relagao a utilizagao
dos indices de selecdo (Tabela 15 e 16). Porém, os indices de selegao
apresentaram ganhos de seleg¢ao satisfatorios para os caracteres relacionados ao
ciclo e produtividade. Portanto, ambos os indices podem ser utilizados para se
aplicar a selegao, pois os resultados gerados foram iguais nos dois.

Tendo como base a selegado de gendtipos da analise conjunta de dados das
safras 2018/2019 e 2019/2020, considerando a selecao realizada com intensidade
de 55% para PROD, os gendtipos selecionados se encontram na Tabela 17.

Os 16 gendtipos que foram selecionados nos trés métodos de seleg¢ao foram:
A101P1, A108P2, A114P1, A119P1, A144P1, A153P2, A158P1, A21P1, A68P1,
A75P1, A78P2, A96P1, E6P1, E9P1, F7P1. O parental EMGOPA 316, também se
encontra entre as plantas mais produtivas, demonstrando sua boa capacidade
produtiva Tabela 17. Todavia, estes gendtipos se apresentaram superiores ao
parental MG/BR46 (Conquista).

Tabela 17. Genodtipos superiores selecionados para produtividade na analise
conjunta das safras 2018/2019 e 2019/2020 pela selecao direta, indice da soma de

‘ranks” de Mulamba e Mock e indice da distancia gendtipo-idedtipo.

indice de Mulamba e Mock indice da distancia

Selecgao direta (1978) genétipo-ideétipo
Genétipos selecionados Gendtipos selecionados Genétipos selecionados

A101P1  AG8P1 A101P1  A21P1 A101P1  A21P1
A108P2 A73P1 A108P2 A68P1 A108P2 A68P1
A113P3 A75P1 A114P1 A75P4 A114P1  A75P4
A114P1  A78P2 A119P1  A78P2 A119P1  A78P2
A119P1  A90P2 A141P1  A96P1 A141P1  A96P1
A144P1  A96P1 A144P1 E11P1 A144P1  E11P1
A153P2 EG6P1 A153P2 E1P1 A153P2 E1P1
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A158P1 ET7P1 A158P1 EG6P1 A158P1 EG6P1

A21P1  E9P1 A17P1  E9P1 A17P1  E9P1
A32P1  F7P1 A19P1  F7P1 A19P1  F7P1
EMGOPA 316 EMGOPA 316 EMGOPA 316

3.7. Identificagao de genétipos resistentes a S. sclerotiorum na safra
2019/2020.

Além de avaliar os caracteres agrondmicos, visando identificar as plantas
que contemplam as exigéncias do mercado e do sojicultor, tais como ciclo e
produtividade, foi analisado a capacidade de resisténcia dos 21 gendtipos mais
produtivos da safra 2019/2020 a doenga mofo branco (Tabela 9).

Varios estudos tém demonstrado que os métodos de inoculagao tém forte
relacdo com os resultados de campo. Além disso, em comparagédo com os diversos
meétodos descritos na literatura para testar a susceptibilidade dos gendétipos, os
meétodos de inoculagdo sao os considerados mais precisos (Kull et al., 2003; Koga
et al., 2014; Martins et al., 2018). A utilizacdo do método “cut Stem” (Kull et. Al,
2003) permitiu discriminar diferentes niveis de resisténcia dos gendtipos em estudo,
com base nas reagdes ao mofo branco. Na Figura 3, se pode observar a reagao

das plantas inoculadas com S. sclerotiorum.
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Figura 3. Reagdo de genodtipos de soja da safra 2019/2020 a Sclerotinia
sclerotiorum pelo método de inoculagdo “cut stem”, oriundos dos parentais
EMGOPA 316 x MG/BR46 (Conquista). (A) Plantas inoculadas com Sclerotinia
sclerotiorum incubadas em uma incubadora Demanda Bioquimica de Oxigénio
(B.O.D). (B) Lesbes necroticas e (C) micélios brancos nos meristemas apicais e nas
hastes principais. (D) Planta suscetivel.

A Figura 3 demonstra a formacgédo de lesbes necroticas e presenga de
micélios brancos nos meristemas apicais e nas hastes principais. O
desenvolvimento e o0 progresso da doenga ocorreram muito rapidamente em
plantas suscetiveis, enquanto em plantas resistentes, o progresso da doenga foi
limitado no meristema apical (Figura 3).

Conforme mostrado na Tabela 18, os resultados revelaram a existéncia de
variancia genética entre os genétipos para severidade a S. sclerotiorum (p<0,05).
Além disso, o coeficiente de variagédo (CV) apresentou valor de 14,42% (Tabela 18),
indicando um conjunto de dados homogéneos (Gomes, 1985; Pimentel-Gomes,
2009).

O valor de h? foi de 94,54%, assinalando que a maior parte da variancia
fenotipica da resisténcia ao mofo branco, neste experimento, é geneticamente

controlada. O valor de h? obtido foi superior a maioria dos trabalhos descritos na
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literatura (Guo et al., 2008; Kim and Dias, 2000; Kandel et al., 2018). Provavelmente
isso ocorreu devido ao controle rigoroso das condi¢gdes experimentais, pois a
dificuldade em se desenvolver linhagens de soja resistentes ao mofo branco se
deve ao fato de a resisténcia ser quantitativa com moderada a baixa herdabilidade,
além de sofrer expressiva influéncia ambiental (Kandel et al., 2018). Assim, ainda
ha uma necessidade de identificar cultivares que sustentam a resisténcia
hereditaria tanto em diversos ambientes como para multiplos isolados de S.

sclerotiorum.

Tabela 18. Resumo da analise de variancia e herdabilidade (h?) de progénies de
soja da safra 2019/2020 inoculadas com Sclerotinia sclerotiorum do cruzamento
EMGOPA 316 x MG/BR46 (Conquista).

FV GL Qm F
Blocos 2 20,905

Gendtipos 24 1569,174 18.325**
Residuo 48 85,629

CV (%) 14,426

h2 (%) 94,54

FV = fontes de variagdo; GL = graus de liberdade; QM = quadrado médio; CV = coeficiente de
variagdo; h? = herdabilidade; **: significativo ao nivel de 5% de probabilidade para o teste F.

Afim de comparar as médias da severidade da doenga do mofo branco nos
genotipos de soja da safra 2019/2020, foi realizado o teste de Scott-Knott (Tabela
19).

A Tabela 19 mostra a formagao de quatro grupos de resposta a doenga. O
primeiro grupo, composto por quatro genétipos com escores de incidéncia entre
87,49% (A78P2) e 100% (A75P1), incluindo as cultivares de soja BMX Desafio e
BRSGO-7560 como cultivares comerciais padrao de suscetibilidade; o segundo
grupo composto por sete gendétipos, com incidéncia variando de 71,05% (E11P2) a
80,37% (A108P2); o terceiro grupo, formado por dez gendtipos com valores de
40,90% (E1P1) até 56,80% (A68P1); e o quarto grupo composto pelos parentais,
EMGOPA 316 (21,18%) e MG / BR 46 (Conquista) (20,23%) .

Com base na severidade das reagdes a doenga mofo branco, os gendétipos
foram classificados como imunes (auséncia da doenga), altamente resistentes (HR
= 0 a 11%), resistentes (R = 12 a 24%), moderadamente resistentes (MR = 25 a

50%) e suscetivel (S> 50%) (Garcia e Juliatti, 2012). Em relacdo ao método “cut

91



Stem”, nossos resultados revelaram que os materiais parentais foram classificados
como resistentes (Tabela 19). Corroborando com nossos dados, Garcia e Juliatti
(2012) e Martins et al. (2018) também consideraram os genétipos EMGOPA 316 e
MG/BR46 (Conquista) como resistentes e MR, respectivamente, quando

comparados a outras cultivares comerciais.

Tabela 19. Médias de severidade e classificagao de resisténcia ao mofo-branco de
progénies de soja na geragdo F4 do cruzamento EMGOPA 316 x MG / BR46

(Conquista).

Gendtipos X Classificacdo de Resisténcia’
A75P1 100.0a S
BRSGO-7560 91.69a S
A144P1 91.63a S
BMX DESAFIO 89.81a S
E2P1 88.30a S
A78P2 87.49a S
A108P2 80.37b S
A32P1 80.33b S
A21P1 78b36b S
E6P1 77.07b S
A153P2 74.42b S
A119P1 73.57b S
E11P2 71.05b S
AB8P1 56.80c S
E11P1 56.50c S
A96P1 53.44c S
A158P1 50.33c S
A101P1 48.88¢c MR
E9P1 45.32¢ MR
A90P2 44.35¢ MR
E7P1 44.25¢c MR
E1P1 40.90c MR
A114P1 37.26¢ MR
EMGOPA 316 21.18d R
MG/BR46 (Conquista) 20.23d R

S: suscetivel; MR: moderadamente resistente; R: resistente; X: médias de gravidade seguidas de
letras diferentes sédo estatisticamente diferentes de acordo com o teste de Scott-Knott (p < 0,05).
'Segundo Garcia e Juliatti (2012).

Além disso, na Tabela 19, foi possivel identificar que 15, dos 21 gendtipos
da safra 2019/2020 avaliados, foram classificados como suscetiveis e seis eram
MR a doenca do mofo branco (A101P1, E9P1, A90P2, E7P1, E1P1 e A114P1).
Alguns genotipos identificados como MR foram selecionados como individuos
superiores nesta populagao. Os gendtipos A101P1, E9P1, E7P1 e A114P1 também

foram identificados como gendtipos superiores para produgao da analise conjunta
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de dados das safras 2018/2019 e 2019/2020 (Tabela 17), focada para PROD. Esses
achados evidenciam o grande potencial desses genoétipos em se tornarem
cultivares que atendam as exigéncias do mercado a nivel de produgao e resisténcia

a doencga do mofo branco.

4. Conclusao

Os genodtipos avaliados neste estudo, oriundos do cruzamento entre as
cultivares EMGOPA 316 e MG/BR46 (Conquista), se mostraram promissores na
busca por gendtipos produtivos, que apresentem ciclo precoce e resisténcia a
doenga mofo branco. Os dados e resultados apresentados neste trabalho podem
ser de valor substancial, podendo ser usados por programas de melhoramento que
buscam melhorar as linhagens de soja para os caracteres agronémicos aqui
abordados.

Além disso, linhagens de soja que associam resisténcia a doengas com
outras caracteristicas agronémicas desejaveis podem acelerar consideravelmente
o desenvolvimento de cultivares elite. Enquanto que mecanismos moleculares
ainda precisam ser explorados neste estudo, novas avaliagbes de geracdes
avangadas dessa populagdo usando técnicas moleculares podem revelar regides

no genoma ligadas a resisténcia a doenca mofo branco.
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