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RESUMO 

Durante o desenvolvimento de novos genótipos de soja, são realizadas diferentes etapas com 

finalidades distintas, tais como seleção de genitores para hibridação artificial e avaliação e 

seleção de progênies superiores em gerações avançadas. Esta dissertação está subdividida em 

3 capítulos, sendo que no capítulo 1 aborda os aspectos econômicos, botânicos, diversidade 

genética e melhoramento da soja. O segundo capítulo teve como objetivo avaliar a divergência 

genética entre genótipos de soja, utilizando medidas de dissimilaridade para que estes genótipos 

sejam utilizados dentro Programa de Melhoramento Genético da UFU como potenciais 

genitores. A pesquisa foi conduzida em condições de campo na área experimental do Programa 

de Melhoramento Genético de Soja. Foram avaliadas 25 progênies os quais são constituídos 

por populações segregantes F4:5, RCF3:4, RCF4:5. Por meio de análises univariadas pode-se 

concluir que os descritores: epicótilo (EPI), comprimento do pecíolo da primeira folha 

trifolilolada (PECTRI), comprimento da raque da primeira folha trifoliolada (RAQ), altura da 

planta no florescimento (APF) e número de dias de florescimento (NDF) são uteis para a 

caracterização e diferenciação de cultivares de soja e formação de grupos de genótipos 

superiores a partir dos agrupamentos de Tocher e UPGMA. O terceiro capítulo teve como 

objetivo estimar parâmetros genéticos em RCF4:5 de soja e selecionar as progênies superiores 

para caracteres agronômicos. Foram avaliados 68 genótipos e 16 caracteres agronômicos. Os 

índices de seleção proporcionaram os maiores ganhos genéticos para os dois índices analisados 

estavam relacionados a caracteres ligados a produção (PROD), número de vagens total (NVT) 

e peso de grão por planta (PGP). 

 

Palavras chaves: melhoramento genético; potencial produtivo; seleção de genótipos; ganho 

genético. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

ABSTRACT 

During the development of new soybean genotypes, different stages are performed with 

different perspectives, such as selection of parents for artificial hybridization and evaluation 

and selection of superior progenies in advanced generations. This dissertation is subdivided into 

3 chapters, with chapter 1 addressing the economic, botanical, genetic diversity and breeding 

aspects of soybean. The second chapter aimed to evaluate the genetic divergence between 

soybean genotypes, using dissimilarity measures so that these genotypes are used within the 

UFU Genetic Improvement Program as potential genitors. The research was conducted under 

field conditions in the experimental area of the Soybean Genetic Improvement Program. Were 

evaluated 25 progenies, which are constituted by segregating populations F4:5, RCF3:4, RCF4:5. 

Through univariate analysis, it can be concluded that the descriptors: epicotyl (EPI), petiole 

length of the first trifoliate leaf (PECTRI), rachis length of the first trifoliate leaf (RAQ), plant 

height at flowering (APF) and number days of flowering (NDF) are useful for the 

characterization and differentiation of soybean cultivars, and formation of superior genotype 

groups from the Tocher and UPGMA clusters. The third chapter aimed to estimate genetic 

parameters in soybean RCF4:5 and to select superior progenies for agronomic traits. Sixty-eight 

genotypes and 16 agronomic characters were evaluated. The selection indices provided the 

highest genetic gains for the two indices analyzed, they were related to traits linked to 

production (PROD), total number of pods (TNP) and grain weight per plant (GWP). 

 

Key words: genetic improvement; productive potential; genotype selection; genetic gain. 
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CAPÍTULO I 

1 INTRODUÇÃO GERAL 

 

Devido à grande importância da soja no Brasil e no mundo, a cultura se tornou 

uma das principais commodities comercializadas no conjunto de atividades agrícolas, 

possuindo um dos maiores destaques no mercado mundial, no qual a sua cadeia produtiva 

abrange várias instituições sob perspectivas econômicas, sociais, ambientais e políticas 

(Kelh et al., 2022; Loro et al., 2021). Segundo a Companhia Nacional de Abastecimento 

(CONAB), a estimativa da produção em grãos de soja para a safra 2022/23 passou de 

153,54 milhões de toneladas para 154,48 milhões, apresentando pequenos ajustes de área 

e produtividade comparado com a safra anterior (Conab, 2022).  

O aumento da produtividade de grãos de soja está ligado ao sucesso do avanço de 

tecnologias de produção e o melhoramento genético, com a finalidade de manter a seleção 

de altos genótipos com alta produtividade (Bicalho et al., 2019). Os programas de 

melhoramento genético para a cultura estão frequentemente desenvolvendo e registrando 

novas cultivares com grande potencial nutricional e produtivo (Kelh et al., 2022). Assim, 

necessita-se da seleção de linhagens e a obtenção de cultivares com resistência genética 

a pragas e doenças, tolerância a fatores abióticos, e também alto potencial produtivo em 

conjunto com a ampla adaptação e estabilidade em diversas condições edafoclimáticas 

(Sediyama; Teixeira; Reis, 2016). 

A diversidade genética de uma cultura pode ser medida através do conceito de 

base genética, o qual é definido como o número de ancestrais e sua contribuição genética 

relativa para um grupo específico, que pode ser estimado por meio de coeficiente médio 

de parentesco entre todos as cultivares e um ancestral (Wysmierski; Vello, 2013). A base 

genética brasileira, é considerada estreita, ou seja, possui poucos ancestrais (Santos et al., 

2016; Gwinner et al., 2017; Silva et al., 2021). Após análises foram encontrados 26 

ancestrais nos quais os quatro principais contribuíram com 48,2% da base genética, 

comprovando assim que a base genética brasileira é estreita (Hiromoto; Vello, 1986; 

Wysmierski; Vello, 2013).  

Considerando que essa base genética da soja é estreita, como citado 

anteriormente, torna-se necessário que os estudos de divergência genética sejam 

implementados em um programa de melhoramento, na fase inicial, para escolha de 

parentais para cruzamentos, ou seja, utilizar parentais que tenham características de 
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interesse e que sejam os mais divergentes possíveis, para que seja possível encontrar as 

melhores combinações alélicas.  

Nas fases finais dos programas de melhoramento, a tipificação e diferenciação de 

cultivares que estão no mercado e que estão em fase de lançamento, são realizadas com 

base em descritores, e, portanto, quanto maior a quantidade de descritores melhor e ainda 

mais, no caso da soja, onde a base genética é estreita e os materiais são bastante similares.  

Portanto, com base no exposto, estudos sobre a divergência genética de diferentes 

materiais e a possibilidade de expansão da quantidade de descritores é de suma 

importância para o melhoramento da soja. Além disto, como boa parte das características 

da soja são influenciadas pelo ambiente, também é importante estudos acerca da interação 

dos genótipos com os ambientes analisados.  

No Brasil, a Lei nº. 9456, trata-se da proteção de cultivares, na qual para que uma 

cultivar seja protegida é necessário comprovar que ela é distinta, homogênea e estável. A 

diferenciação das cultivares é realizada por margem mínima de descritores, específica de 

cada espécie. Na cultura da soja, esta diferenciação é realizada por somente 37 descritores 

(Mapa, 2009). Dessa forma, novos descritores são necessários para poder descriminar 

melhor as cultivares, pois, o background genético da soja é estreito. A identificação de 

descritores morfológicos nos estádios vegetativos do desenvolvimento da planta é 

importante, uma vez que permite obter resultados rápidos e não é necessário esperar por 

plantas adultas (Santos et al., 2017).  

 Descritores fenotípicos como comprimento de hipocótilo, epicótilo, coeficiente de 

largura da base da folha unifoliolada, comprimento da raque, e outros são considerados 

candidatos promissores para potenciais descritores adicionais da cultura da soja (Hanyu 

et al., 2020), pois com eles, é possível diferenciar de forma mais eficiente cultivares e 

parentais em programas de melhoramento. Em vista disso, estudos relacionados à 

genótipos são importantes para consolidar e orientar as atividades de avaliação em 

diferentes estádios de desenvolvimento e épocas de avaliação da planta. Deste modo, os 

objetivos deste trabalho foram de analisar caracteres durante a fase vegetativa, produção 

e ciclo da planta na cultura da soja em duas épocas de avaliação, e seleção de progênies. 
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2 REFERENCIAL TEÓRICO 

2.1. Origem da soja 

 

Considerada uma das culturas mais antigas, a soja (Glycine max [L.] Merrill) é 

originária da China, sendo que, a região onde ocorreu a domesticação foi a região do 

Norte da China, logo depois se deslocando para a região da Manchúria e permanecendo 

por aproximadamente dois milênios apenas no Oriente, sendo introduzida no sul da 

China, Coréia, Japão e Sudoeste Asiático (Bezerra et al., 2022; Wysmierski; Vello, 2013). 

A soja foi considerada por muito tempo um dos grãos sagrados, em conjunto com arroz, 

trigo, cevada e milho (Boneti, 1983), além de ser a base alimentar da população chinesa.  

A introdução da soja fora do continente asiático ocorreu através de navegadores e 

missionários em latitudes similares ao centro de origem. O seu primeiro registro foi na 

Europa em 1973, no Jardim Botânico de Paris e na Inglaterra em 1790. Contudo, a soja 

era apenas utilizada como curiosidade botânica e não apresentava nenhuma importância 

comercial nesses locais supracitados (Wysmierski; Vello, 2013; Bezerra et al., 2022; 

Hymowitz, 2004).  

No século XIX, a soja tornou-se conhecida em países como Canadá, Filipinas, 

Egito e Cuba, sendo que no Canadá, foi introduzida em pequena escala como forrageira 

(Sedimaya et al., 1985; Bezerra et al., 2022). Nos Estados Unidos da América houve 

várias tentativas para introduzir a soja a partir de 1765, sendo que a mesma, adquiriu 

importância somente a partir de 1880 ao ser utilizada para o cultivo forrageiro. Após a 

introdução como forrageira, a soja começou a ser utilizada na produção de grãos, e em 

1941 esta produção tornou-se maior que a área de forragem (Chung; Singh, 2008; 

Gazzoni, 2018). 

O primeiro relato da cultura no Brasil foi em 1882 na Bahia, não obtendo bons 

resultados devido a cultivares introduzidas, originárias dos Estados Unidos, não 

apresentaram uma boa adaptabilidade à região que foram introduzidas (Cattelan et al., 

2018). Em 1908, tentaram novamente reintroduzir a cultura com variedades de soja do 

Japão para o estado de São Paulo (Wysmierski; Vello, 2013). Já em 1988, a soja foi 

introduzida no sul do país e com o sucesso da cultura na região passou-se a ter 

investimentos em programas de melhoramento e desta forma ocorreu uma expansão 

cultura para o do Brasil principalmente a partir de materiais genéticos mais adaptados 

para cada região brasileira (Bezerra et al., 2022).  
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2.2. Importância econômica e produção da soja 

 

O Produto Interno Bruto (PIB) do agronegócio brasileiro, calculado pelo Centro 

de Estudos Avançados em Economia Aplicada (CEPEA) da Esalq/USP, em parceria com 

a Confederação da Agricultura e Pecuária do Brasil (CNA), atingiu recordes consecutivos 

em 2020 e 2021. No entanto, em 2022, o PIB do setor apresentou uma queda ao longo 

dos três primeiros trimestres do ano, reduzindo 5,69% no setor agrícola. Estima-se que a 

participação do setor total em 2022 ficou por volta de 25%, exibindo uma queda de 2% 

do ano anterior, em consequência da alta dos custos com insumos para produção 

(CEPEA/ESALQ, 2022). 

A soja (G. max) faz parte do conjunto de atividades agrícolas com maior destaque 

tanto no mercado mundial quanto nacional, apresentando crescimento contínuo devido a 

fatores de aspecto tecnológicos e mercadológicos. O potencial econômico dessa 

commodity está associado ao aumento da demanda de insumos, área plantada, produção 

e produtividade de grãos (Toloi et al., 2021). Desta forma, a soja reúne 25% da 

participação na produção global de óleo vegetal, dois terços da proteína mundial e 

representa um ingrediente essencial na alimentação, adquirindo lugar de destaque como 

a leguminosa mais importante do mundo (Modgil et al., 2021). 

Na atualidade, os maiores produtores de soja do mundo são Brasil, Estados Unidos 

da América, Argentina, China e Índia. A produção nacional de soja da safra 2021/22 

atingiu, segundo a Conab, 125,55 milhões de toneladas, sendo 48,98 milhões de toneladas 

destinadas ao esmagamento, apresentando um aumento de 6,6% em relação à safra 

passada, e 79,22 milhões de toneladas à exportação apresentando uma redução de 8% em 

relação à safra passada (CEPEA/ESALQ, 2022).  

Com base nas informações apresentadas pelo United State Department of 

Agriculture (USDA), no terceiro trimestre de 2022, o Brasil exportou 12,2 milhões de 

toneladas de soja para a China, 11% a menos que no terceiro trimestre de 2021, de 13,7 

milhões de toneladas. Nos primeiros 9 meses de 2022, os portos do sul de Santos, Rio 

Grande, Paranaguá e São Francisco do Sul ainda dominavam o comércio de soja para a 

China, respondendo por 69% das exportações de soja do Brasil para a China (Usda, 2022). 

Devido à continuidade do uso de biodiesel ao diesel no primeiro trimestre de 2023 

em aproximadamente 10%, a estimativa de esmagamento de soja em grãos passa de 51,43 

milhões de toneladas para 50,68 milhões. Contudo para os demais meses de 2023 

manteve-se a estimativa no uso de biodiesel em 12% (Conab, 2022). 
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2.3. Aspectos botânicos e morfológicos 

 

Devido à importância econômica na atualidade, a espécie G. max (L.) de nome 

popular soja, é uma planta do grupo das Eudicotiledôneaes pertencente à subclasse das 

Fabideaes, ordem Fabales, família Fabaceae, subfamília Papilionoideae, tribo 

Phaseoleae, subtribo Glycineae, gênero Glycine, subgênero Glycine Willd. A ampla gama 

de espécies de gêneros semelhantes faz sua morfologia ser variável, porém, as 

características marcantes deste gênero podem ser descritas por plantas do tipo herbácea, 

ereta, autógamas, com ciclo anual. A taxonomia do gênero Glycine foi revisada várias 

vezes sendo bem definida, podendo ser classificadas como morfológicas, citogenéticas e 

por métodos moleculares.  Atualmente o gênero possui dois subgêneros, o Leptocyamus 

e o Glycine Willd que é composto por 26 espécies entre plantas perenes e anuais onde a 

soja está inserida (Silva et al. 2022; Singh, 2017; Angiosperm Phylogeny Group et al. 

2016). 

A germinação da soja se dá quando a água entra em contato com toda a estrutura 

da semente, dando início ao crescimento e desenvolvimento celular, a raiz penetra no solo 

no sentido do geotropismo positivo do ápice ao mesmo tempo que o hipocótilo se eleva 

do solo, após o contato dos cotilédones com a luz, inicia-se o processo de fotossíntese. 

Na estrutura radicular, as raízes são axiais, sendo caracterizado como difuso devido baixo 

crescimento da raiz principal, a simbiose entre as raízes e as bactérias fixadoras de 

nitrogênio (Bradyrhizobium) possibilita para as plantas uma forma alternativa de 

assimilação de nitrato em troca de hidratos de carbono (Müller, 1981). 

O caule de uma planta de soja é herbáceo, ereto a prostrado, com desenvolvimento 

a partir do eixo embrionário, suas ramificações dependem da constituição genética de 

cada cultivar, os internódios se desenvolvem em direção ao ápice da planta, tendo em 

cada internódio o desenvolvimento de um trifólio, as gemas laterais são formadas nas 

axilas dos internódios podendo ou não desenvolver ramificações a partir delas. Seu 

crescimento é ortótropo, podendo ser determinado, semideterminado ou indeterminado, 

sendo caracterizados com base na presença da inflorescência racemosa (Silva et al. 2022; 

Tejo; Fernandes; Buratto, 2019; Sediyama et al. 1985).   

Durante o crescimento, suas folhas são distribuídas em três tipos, cotiledonares 

quando no estádio inicial, unifolioladas no primeiro internódio desenvolvendo de forma 

oposta e as trifolioladas nos demais internódios que são alternas e compostas por três 

trifólios, um terminal e dois laterais sendo observadas no caule principal e nas 
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ramificações, sua coloração pode ser de verde-claro a verde-escuro (Silva et al. 2022; 

Tejo; Fernandes; Buratto, 2019; Sediyama et al. 1985).  

As flores se desenvolvem nos ramos axilares e terminais, nas cores branca ou 

roxa. Os órgãos reprodutivos podem ser encontrados em uma única flor, sendo as mesmas 

autógamas e sob influência da cleistogamia quando o óvulo é fecundado antes da abertura 

do botão floral, desta forma, os órgãos masculino e feminino estão dispostos e protegidos 

pela coroa e cálice. O fruto é um legume conhecido comumente por vagem, quando 

maduro tendo aproximadamente 2 a 7 cm de comprimento e 1 a 2 cm de largura, sua 

coloração varia entre cinza, amarelo-palha, preta, na vagem podem conter de uma a cinco 

sementes (Silva et al. 2022; Nogueira et al. 2009; Müller, 1981). 

A soja G. max (L.) é uma cultura anual, com germinação epígea, ciclo entre 70 e 

200 dias, altura da inserção da primeira vagem entre 10 cm a 20 cm do solo, seu hábito 

de crescimento é de ereto a prostrado, pubescente e ramificado, o tipo de crescimento 

pode ser determinado, semideterminado e indeterminado com resistência à deiscência das 

vagens (Silva et al. 2022; Tejo; Fernandes; Buratto, 2019; Sediyama et al. 1985). 

Dentre os fatores importantes para o melhoramento da cultura, o fotoperíodo, 

ciclo e grupo de maturidade são caracteres com alto grau de relevância e impacto para a 

produção. O fotoperíodo determina o intervalo entre os estádios vegetativos e 

reprodutivos, sendo responsável pela indução floral, crescimento, maturação, altura da 

planta, peso de sementes, número de ramificações e outros fatores. O ponto principal da 

adaptabilidade da soja é em relação a quantidade de horas de luz, a qual pode ser menor 

ou maior que o necessário ocasionando a indução tardia ou precoce do florescimento, 

sendo que a quantidade mínima de horas de noite quando atingido é a grande responsável 

pelo florescimento (Silva et al. 2022; Barros; Sediyama, 2009).  

A partir desde fato as plantas de soja são diferenciadas entre período juvenil curto 

e período juvenil longo que compreende o tempo entre a emergência de plântulas e o 

tempo necessário para que a planta esteja apta a receber o estímulo para a indução floral. 

No período juvenil curto, a planta inicia seu estímulo para a indução floral a partir das 

folhas unifolioladas, no período juvenil longo, o estímulo se inicia entre a 5ª e 7ª folha 

trifoliolada, ocasionando um tempo maior para o florescimento (Silva et al. 2022; Fehr; 

Caviness, 1977). 

O ciclo compreende o número de dias que a planta levou a partir da emergência a 

plântula à maturação, e tal fato depende do ambiente localidade e época de semeadura, 

podendo ser classificadas como precoce, semiprecoce, médio, semitardio e tardio, tendo 
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essa variação relação a sensibilidade da planta ao fotoperíodo (Silva et al. 2022; Barros; 

Sediyama, 2009; Fehr; Caviness, 1977). 

2.4. Melhoramento genético da soja 

 

O melhoramento de plantas engloba os avanços científicos, as questões 

ambientais e sociais para alcançar produtos que trazem benefícios ambientais, como uma 

forma de aumentar a produção de alimentos a partir da adaptação da planta ao ambiente. 

Inicialmente com simples seleção de plantas com características superiores, e 

posteriormente a genética e a estatística foram envolvidas no melhoramento clássico de 

plantas (Niazian; Niedbała, 2020). Por isso, o melhoramento é uma atividade contínua 

que assegura cultivares produtivas em regiões diferentes, com o objetivo de aumentar a 

produtividade, precocidade, qualidade e quantidade de proteínas, óleos, resistência a 

fitopatógenos e pragas, tolerância a condições adversas, resistência a herbicidas, entre 

outros (Borém et al., 2021; Silva et al., 2018; Carneiro et al., 2019). 

Com base no avanço e desenvolvimento de novas cultivares o melhoramento da 

soja passa por alguns critérios, entre eles, o fato da espécie ser autógama, alguns 

procedimentos comuns são aplicados para o melhoramento em plantas tais como 

retrocruzamento, descendência de vagem única, criação de pedigree, e reprodução de 

população em massa, entre outros. Esses procedimentos englobam fazer cruzamentos ou 

híbridos por polinização manual, seguida de seleção, teste e, por fim, obter uma variedade 

superior de soja (Sleper; Shannon, 2003; Poehlman; Sleper, 1995). No final da década de 

70, a cultura da soja possuía cinco milhões de hectares cultivados no Brasil. Atualmente, 

graças ao melhoramento de plantas, o cultivo da soja ocupa cerca de 34 milhões de 

hectares no País (Borém; Miranda; Fritsche-Neto, 2021)  

Na década de 70, no Instituto Agronômico de Campinas (IAC) e no Centro 

Nacional de Pesquisa de Soja, começou-se as pesquisas que possibilitaram o cultivo de 

soja em diferentes regiões brasileiras, a partir do desenvolvimento de populações entre 

cruzamentos de cultivares americanas com período juvenil longo, utilizadas como 

genitores nos cruzamentos para geração de populações segregantes com diferentes grupos 

de maturidade (Miyasaka et al., 1970, Almeida; Kiihl, 1998, Almeida et al., 1999).  

Os investimentos públicos e privados possibilitaram os programas de 

melhoramento desenvolver cultivares que ajudaram na expansão da soja para as regiões 

Centro-Oeste, Norte e Nordeste alcançando através do desenvolvimento de cultivares 

com período juvenil longo, o seu estabelecimento nessas latitudes e época de semeadura. 
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Além de possibilitar a expansão territorial, os programas desenvolveram cultivares que 

associam melhor produtividade, resistências e precocidade. (Nogueira; Sediyama; 

Gomes, 2015). Os genótipos precoces comparados aos tardios encontram-se menos tempo 

no campo, assim, estão menos sujeitos a ocorrência de doenças e pragas (Alves de 

Andrade et al., 2020). 

Em programas de melhoramento uma etapa de grande relevância é a escolha dos 

potenciais genitores, sendo crucial para a busca do incremento da variabilidade genética 

visando à maximização da heterose e das combinações gênicas desejadas (Martin; Pires; 

Vey, 2022; Borém; Miranda; Fritsche-Neto, 2021). Assim, o sucesso do programa de 

melhoramento é baseado na escolha eficiente dos genitores e na habilidade de identificar 

genótipos superiores e que possuam as características desejadas para que, no futuro, 

possam ser utilizados como genitores. A partir da escolha dos genitores, ocorre a 

realização da hibridação artificial e para obtenção de populações segregantes, que são 

submetidas a sucessivas gerações de autofecundação a fim de alcançar indivíduos 

homozigotos (Sediyama; Silva; Borém, 2015). 

 

 2.5. Parâmetros e diversidade genética em soja 

 

As estimativas de parâmetros genéticos são de extrema importância para 

programas de melhoramento, uma vez que orientam a tomada de decisão para seleção de 

genótipos superiores, ao permitir conhecer a estrutura genética de uma população tanto 

nas fases iniciais e avançadas de um programa de melhoramento (Hamawaki et al., 2012; 

Matsuo et al., 2012; Cruz, 2005; Falconer; Mackay, 1996; Koots et al., 1994). 

 É importante, conhecer a natureza e consequências genéticas da manipulação dos 

efeitos gênicos envolvidos na herança dos caracteres fornecendo assim, uma base para 

avaliação dos programas de melhoramento. A partir da interação dos efeitos genéticos e 

do ambiente tem-se a variabilidade fenotípica, que possibilita a predição de ganhos de 

seleção, assim, ajudando na definição de estratégia de um programa de melhoramento. 

(Cruz; RegazzI; Carneiro, 2012; Borém; Miranda; Fritsche-Neto, 2021; Ramalho et al., 

2012). A soja é uma planta autógama, sendo possível por meio das populações 

segregantes estimar os parâmetros genéticos como a herdabilidade (Baldissera et al., 

2014). 

 A herdabilidade (H2) é um parâmetro genético importante para os programas de 

melhoramento genético visto que se refere a confiabilidade do valor fenotípico como 
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indicador do valor genotípico (Falconer; Mackay, 1996; Ramalho et al., 2012). A seleção 

nas gerações iniciais é eficiente quando se tem um H2 elevado, ao contrário de caracteres 

com um H2 restrito onde a seleção é mais eficiente em gerações avançadas (Jandong; 

Uguru; Okechukwu, 2020; Fehr, 1987). A H2 no sentido amplo pode ser definida como a 

razão da variância genotípica (σ2
g) pela fenotípica (σ2

p), e no sentido restrito a H2 pode 

ser definida como a razão da variância aditiva (σ2
A) pela fenotípica (σ2

p).  

A herdabilidade pode variar conforme as características agronômicas, e os fatores 

que afetam esta variação são: característica, método de estimação, diversidade na 

população, nível de endogamia da população, tamanho da amostra avaliada, número e 

tipo de ambiente considerados, unidade experimental considerada, precisão na condução 

do experimento e coleta de dados (Borém; Miranda; Fritsche-Neto, 2021). 

 No melhoramento genético um fator importante para que se obtenha o sucesso de 

qualquer caráter é necessário ele seja herdável e esteja presente em uma população que 

apresente variação genética e assim realizar a seleção do caráter desejado, pois leva em 

consideração o fator genético, o ambiente e interação desses fatores (Borém; Miranda; 

Fritsche-Neto, 2021). O componente de variância é uma medida das fontes de variação 

não controláveis denominado erro experimental ou variância de ambiente. A variância 

fenotípica (s2
F) é igual a soma das variâncias genotípica (s2

G), ambiental (s2
E) e da 

interação genótipos x ambientes (s2
GxE) (Ramalho et al., 2012). 

 O estudo de diversidade genética possibilita a compreensão da variabilidade 

genética das populações, sendo este estudo realizado por meio do acompanhamento em 

bancos de germoplasma, recursos genéticos vegetais, dados de conservação, entre outros 

fatores, os quais tem por objetivo esclarecer as relações genéticas, ou variabilidade total, 

e distribuição entre os genótipos (Oliveira Junior et al., 2014; Rotili et al., 2015; Júnior 

et al., 2015). Portanto, em função da base estreita da soja no Brasil esses estudos são 

importantes para a seleção de genitores, conservação e gerenciamento de recursos 

genéticos (Bizari et al., 2014).  

A fim de melhorar a eficiência dos programas de melhoramentos o uso de 

genitores divergentes resulta em uma maior variabilidade da população segregante, e 

consequentemente aumenta a probabilidade de rearranjar os alelos em novas combinações 

favoráveis (Cox et al., 1985; Nogueira, 2011; Bizari et al., 2014). A hibridação em 

autógamas, em sua maioria, são cruzamentos entre dois genitores (biparentais). Assim, 

uma grande dificuldade neste modelo de cruzamento é a variação genética limitada e 

baixa capacidade de recombinação (Rigon et al., 2012). Por isso, os estudos de 
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diversidade levam em consideração características agronômicas, morfológicas e 

moleculares para a seleção de potenciais futuros genitores (Cruz; Regazzi; Carneiro, 

2012). 

 

2.6. Interação genótipo e ambiente e seleção de genitores em soja 

 

O ambiente é constituído de todos os fatores que afetam o desenvolvimento da 

planta, como condições edafoclimáticas, constituição química e física do solo, patógenos, 

pragas, entre outros fatores, sendo que os mesmos afetam o desenvolvimento das plantas 

(genótipos) (Borém; Miranda; Fritsche-Neto, 2021). Portanto, as respostas dos genótipos 

em relação à variação dos ambientes podem ser consideradas previsíveis ou 

imprevisíveis, assim, mostrando que a interação genótipo x ambiente (GA) é o 

comportamento diferenciado dos genótipos em resposta às variações ambientais, onde o 

valor do fenótipo é estipulado pela constituição genética e contribuição do ambiente. 

(Cruz et al., 2014; Chaves, 2001; Allard; Bradshaw, 1964). 

Um ambiente, pode ser definido por local, épocas de semeadura, safras ou 

qualquer condição diferente de plantio, que venha a afetar o comportamento dos 

genótipos que estão sendo avaliados. A época de semeadura afeta o crescimento e 

desenvolvimento das plantas, pois as mesmas são afetadas por fatores como fotoperiodo, 

temperatura, radiação solar, dentre outros fatores que variam conforme a época de plantio.  

Portanto, considerar a época de plantio como ambiente, pode ser uma boa estratégia para 

a seleção de genótipos superiores e mais adaptados. 

Ao iniciar um programa de melhoramento deve-se definir se o objetivo é 

desenvolver cultivares produtivas em um amplo espectro de ambientes ou de um cultivar 

altamente adaptada a ambientes específicos (Borém; Miranda; Fritsche-Neto, 2021), e 

desta forma o estudo da interação genótipo ambiente (GxA) é essencial para a seleção de 

indivíduos superiores (Duarte; Vencovsky, 1999).  

Caso o programa tenha em vista produzir cultivares para o espectro amplo, a 

interação desejada de GxA deverá ser pequena, ao contrário das adaptadas para ambientes 

específicos onde a interação deverá ser alta (Borém; Miranda; Fritsche-Neto, 2021). A 

ocorrência da interação genótipo ambiente, pode ser de diferentes formas. A interação 

GxA pode ser simples, na qual não ocorre mudança na classificação dos genótipos em 

diferentes ambientes avaliados, ou seja, os melhores genótipos em um ambiente também 

são em outro (Cruz; Regazzi; Carneiro, 2014), ou a interação pode ser complexa na qual 
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há mudança de ordenamento em diferentes ambientes avaliados (Chaves, 2001). Com 

base, na avaliação da interação genótipo ambiente, pode-se estudar a adaptabilidade e 

estabilidade fenotípica.  

Esta estabilidade fenotípica refere-se à capacidade relativa dos genótipos a 

adaptar-se às mudanças climáticas em um determinado local, sendo assim um conceito 

relevante para as empresas, públicas e privadas, que possuem programas de 

melhoramento (Ramalho et al. 2012).  

Com o propósito de avaliar o desempenho nos ambientes escolhidos e quantificar 

a adaptabilidade e estabilidade das cultivares, são necessárias análises univariadas e/ou 

multivariadas (Bhartiya et al. 2017). O método não ponderado de agrupamento aos pares 

(UPGMA), fundamenta-se da classificação dos genitores em grupos, com base na 

homogeneidade dentro dos grupos e heterogeneidade entre grupos (Kloster et al., 2011).  

A estimação do efeito da interação genótipo ambiente (GxA) pode ser realizada 

de três formas diferentes: a primeira é identificar genótipos específicos para cada 

ambiente; a segunda é realizar pesquisas de zoneamento e subdividir o ambiente em sub-

regiões homogêneas; e a terceira é identificar cultivares com mais estabilidade em 

diferentes ambientes (Carneiro, 2019; Cruz; Regazzi; Carneiro, 2012). 

Uma seleção baseada em um ou poucos caracteres, muitas das vezes não é 

interessante, uma vez que ao fim dessa seleção, as populações podem apresentar poucos 

caracteres de interesse selecionados (Vasconselos et al., 2010). Com isso, a adoção do 

índice de seleção é uma alternativa viável uma vez que é possível através de seu uso a 

seleção conjunta e eficaz de vários caracteres (Rosado et al., 2012; Cruz, 2013). Os 

índices de seleção visam a obtenção da melhor predição de ganhos e a eficiência no 

processo de seleção para desenvolvimento de cultivares que reúnam vários atributos de 

interesse econômico (Cruz et al., 2012; Teixeira et al., 2017). Vários são os índices de 

seleção utilizados em programas de melhoramento, e dentre eles podemos citar alguns 

bastante utilizados em programas de melhoramento, os quais são o índice baseado na 

soma de “ranks” de Mulamba & Mock (1978), índice da distância genótipo-ideótipo 

(Cruz, 2013), etc. 

O índice de soma de classificação ou soma de postos foi desenvolvido por 

Mulamba e Mock (1978) baseado na soma de “ranks”. Tem como objetivo classificar os 

genótipos em relação a cada um dos caracteres avaliados na ordem que mais favoreça ao 

melhoramento, sendo, em seguida, somadas as ordens de “ranks” ou a classificação de 

cada genótipo, resultando no índice de seleção. O índice da distância genótipo-ideótipo 
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(Cruz, 2013) determina os valores ótimos para cada variável, bem como o intervalo de 

valores considerados adequados para o melhoramento, sendo que para cada variável são 

calculados a média, o máximo e o mínimo dos valores.  

Desta forma, na identificação e seleção de genótipos superiores, parte-se do 

pressuposto que é preciso avaliar o desempenho da característica desejada e o grau de 

importância dessa característica para a escolha de um método de seleção (Castoldi et al., 

2011; Silva et al., 2018; Martins et al., 2001).  

A seleção dos potenciais genitores em uma população com alta variabilidade 

genética é possível ser feita de forma direta, indivíduos com melhor fenótipo, ou pela 

seleção indireta a partir das correlações entre caracteres. Podem ser considerados 

potenciais genitores as cultivares em uso, as linhagens de elite, estoques genéticos 

(linhagens não possuem bom desempenho, mas são portadores de característica 

interesse), bancos de germoplasma, e cultivares em fases finais de desenvolvimento por 

programas de melhoramento (Cruz; Regazzi; Carneiro, 2012; Borém; Miranda; Fritsche-

Neto, 2021).  
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CAPÍTULO II 

Diversidade genética em genótipos de soja na fase vegetativa e de florescimento 

 

RESUMO 

 

A hibridação artificial em soja é o principal método de melhoramento, portanto, é 

necessário constantemente selecionar genitores para constituir bloco de cruzamentos. 

Entre as metodologias para identificação de genitores divergentes estão as análises de 

dissimilaridade e agrupamento baseado em caracteres fenotípicos e/ou moleculares. 

Nesse contexto, objetivou-se nesta pesquisa avaliar as divergências genética entre 

genótipos de soja a partir de caracteres da fase vegetativa avaliados em duas épocas de 

semeadura; e avaliar e identificar genótipos promissores quanto ao ciclo e produtividade 

de grãos. A pesquisa foi conduzida em condições de campo na área experimental do 

Programa de Melhoramento Genético de Soja da Universidade Federal de Uberlândia 

(UFU). O experimento foi conduzido em delineamento de blocos casualizados composto 

por 25 genótipos, os quais são constituídos blocos casualizados composto por 25 

genótipos selecionados em populações F4, RCF3, RCF4. As testemunhas utilizadas foram 

BRS 7380RR, UFUS 6901, TMG 1179 RR, UFUS 7910. Os dados foram submetidos à 

análise de variância, os agrupamentos pelo teste Scott-Knott, medida de dissimilaridade 

de Mahalanobis, método de agrupamento hierárquico de Ligação Média entre Grupo 

(Uneweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean - UPGMA), método de 

agrupamento de otimização de Tocher, contribuição relativa de caracteres na 

dissimilaridade dos genótipos através da Metodologia de SINGH, análise de 

adaptabilidade e estabilidade produtiva pelos métodos de Wricke e de Annichiaricco. 

Verificou-se a existência de interação complexa de alta magnitude para produtividade e 

de baixa magnitude para número de dias de florescimento, ocorrência de genótipos com 

média-alta estabilidade, porém com baixas estimativas de produtividade, onde genótipos 

precoces apresentaram menor estabilidade, os métodos de agrupamento de Tocher e 

UPGMA apresentaram a mesma quantidade de grupos. Contudo, o método de dispersão 

gráfica por meio de variáveis canônicas resultou em menores quantidades de grupos. 

 

Palavras chaves: potenciais genitores, adaptabilidade, estabilidade, produtividade, 

precocidade. 
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ABSTRACT 

 

Artificial hybridization in soybeans is the main method of improvement, therefore, it is 

necessary to constantly select parents to form a block of crossings. Among the 

methodologies for identifying divergent parents are dissimilarity analyzes and grouping 

based on phenotypic and/or molecular characters. In this context, the objective of this 

research was to evaluate the genetic divergence between soybean genotypes based on 

vegetative phase traits evaluated in two dates; and evaluate and identify promising 

genotypes in terms of cycle and grain yield. The research was conducted under field 

conditions in the experimental area of the Soybean Genetic Improvement Program at the 

Federal University of Uberlândia (UFU). The experiment was conducted in a randomized 

block design composed of 25 genotypes, which are constituted by randomized blocks 

composed of 25 genotypes selected in populations F4, RCF3, RCF4. The controls used were 

BRS 7380RR, UFUS 6901, TMG 1179 RR, UFUS 7910. Data were subjected to analysis 

of variance, groupings by the Scott-Knott test, Mahalanobis dissimilarity measure, 

hierarchical grouping method of Uneweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean 

(UPGMA), Tocher's optimization grouping method, relative contribution of traits to 

genotype dissimilarity using the SINGH methodology, analysis of adaptability and yield 

stability using Wricke's and Annichiaricco's methods. It was verified the existence of a 

complex interaction of high magnitude for productivity and of low magnitude for the 

number of days of flowering, occurrence of genotypes with medium-high stability, 

however with low productivity estimates, where early genotypes presented less stability, 

the methods of Tocher grouping and UPGMA presented the same number of groups. 

However, the graphical dispersion method using canonical variables resulted in smaller 

numbers of groups. 

 

Keywords: potential parents, adaptability, stability, productivity, precocity. 
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1 INTRODUÇÃO 

A escolha de genitores deve seguir dois critérios: ser feita com base em 

informações e procedimentos científicos, tendo em vista aumentar a obtenção de 

cultivares superiores, assim a seleção de genitores e de populações segregantes pode ser 

feita nas fases iniciais em programas de melhoramento (Borém; Miranda; Fritsche-Neto, 

2021). À medida que se vai avançando em programas de melhoramento, torna-se 

importante a seleção de genótipos superiores, com avaliação dos ganhos genéticos. Estes 

ganhos estão associados a escolha de genitores, estimativas de parâmetros genéticos, 

divergência entre os materiais genéticos e expressão gênica de caracteres em diferentes 

ambientes ou épocas de plantio, ou seja, a interação genótipo ambiente. Uma das maiores 

dificuldades encontradas pelos melhoristas, é a escolha de genitores. Portanto, o 

melhorista deve estar atento tanto para a seleção de genitores quanto a avaliação e 

predição do comportamento de populações segregantes (Valério et al., 2009). 

A obtenção de novas cultivares consiste em várias etapas, começando pela 

caracterização de germoplasma; estudo de variabilidade, planejamento dos blocos de 

cruzamento, métodos de melhoramento, seleção das plantas, valor de cultivo e uso (VCU) 

(Carmo et al., 2019).  Neste processo, a seleção de genitores é crucial para o sucesso do 

programa de melhoramento, pois a base genética da soja é estreita, na qual poucos 

ancestrais são responsáveis pela variabilidade (Dubey, 2019). 

Entre as várias formas de escolher genitores potenciais se destacam as linhagens-

elites que agregam vantagens comparativas ao programa de melhoramento visando o 

avanço do desenvolvimento de cultivares ao incluir as principais linhagens em fase final 

de avaliação como potenciais genitores (Borém; Miranda; Fritsche-Neto, 2021). Na 

seleção é sugerido observar um conjunto de caracteres ao invés de individuais (Val et al., 

2014), assim para a determinação de divergência genética através de análises 

multivariadas torna-se bastante propícia. 

Na determinação da diversidade genética podem ser adotados caracteres 

fenotípicos e/ou moleculares, os quais conjuntamente podem levar à melhor compreensão 

da variabilidade genética disponível. Estudos de divergência genética com caracteres 

fenotípicos em soja tem sido frequentemente realizado, contudo, adotam 

predominantemente apenas caracteres agronômicos, que requer a avaliação durante todo 

o ciclo da cultura. Por outro lado, caracteres da fase vegetativa tem sido identificados 

como descritores adicionais (Chaves et al. 2017; Matsuo et al. 2012; Alves et al. 2019; 

Machado et al. 2017), os quais podem ser úteis em estudos de dissimilaridade genética, 
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contribuindo para avaliação de genitores em curto período. Hanyu et al (2020) avaliaram 

28 genótipos para duas características em duas épocas diferentes na fase vegetativa.  

Diante disso, o objetivo deste capítulo avaliar a divergências genética entre 

genótipos de soja a partir de caracteres da fase vegetativa avaliados em duas épocas de 

semeadura; e avaliar e identificar genótipos promissores quanto ao ciclo e produtividade 

de grãos. 
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2 MATERIAL E MÉTODOS 

          

2.1. Área e esquema experimental 

 

A pesquisa foi conduzida em condições de campo na área experimental do 

Programa de Melhoramento Genético de Soja da Universidade Federal de Uberlândia 

(UFU), locada na Fazenda Experimental Capim Branco cujo georeferenciamento é 18º 

52’ de latitude S, 48º 20’ de longitude W e 835 m de altitude, no município de Uberlândia 

(MG).  

Avaliou-se 25 genótipos de soja, sendo 21 progênies (Quadro 1) selecionadas em 

3 populações de soja e 4 cultivares (BRS 7380RR, UFUS 6901, TMG 1179 RR, UFUS 

7910). Adotou-se o delineamento de blocos completos casualizados com 3 repetições. 

Cada unidade experimental foi constituída por uma linha de 5,0 m com plantas de soja, 

espaçadas em 0,5 m.     

 

Quadro 1. Progênies avaliadas e origem. 

Número de progênies Origem Geração 

4 TMG801 x BMX DESAFIORR F4 

1 TMG801 x BMX DESAFIORR F4 

2 UFUS6901 x TMG801 RC1P1F4 

3 UFUS6901 x BRSGO7560 RC1P2F4 

5 BRS7380RR x TMG1179RR RC1P2F3 

5 BRS7380RR x TMG1179RR F4 

1 TMG801 x BMX DESAFIORR F4 

 

2.2. Instalação e condução do experimento          

 

A semeadura da primeira época ocorreu em 07 de junho de 2022 e da segunda 

época 09 de novembro de 2022, ambas a uma profundidade de aproximadamente 2,0 cm. 

A adubação foi realizada diretamente nos sulcos de semeadura com 5,0 cm de 

profundidade utilizando 400 kg ha-1 da fórmula NPK 08-28-16. 

As sementes de soja das progênies foram tratadas nas datas de semeadura. O 

tratamento das sementes foi realizado em copo descartável utilizando calda contendo 

inseticida sistêmico composto por 600 g L-1 Imidacloprido na dose de 200 mL 100 kg 

sementes, fungicida sistêmico composto por 10 g L-1 Ipconazol e 350 g L-1 Tiram na dose 

de 200 mL 100 kg sementes e um enraizador composto por 2% (24,2 g L-1) de Molibdênio 

e 4,0% (48,4 g L-1) de Zinco na dose de 200 mL 100 kg sementes.  
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Figura 1: (a) Plantio, (b) Sementes tratadas acondicionadas em sacos de papel para 

o plantio.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

        Fonte: Autora. 

 

Após a semeadura de ambos experimentos foram realizadas as aplicações dos 

herbicidas seletivos de pré-emergência composto por 960,0 g L-1 de S-Metolacloro e 46,2 

g L-1 de Nafta de Petróleo na dose de 1,0 L p.c. ha-1.  

Na primeira época foi realizada para controle de plantas daninhas a capina manual 

em 29 de agosto de 2022, e na segunda época, a capina manual foi realizada dia 5 de 

novembro de 2022. 

Em relação ao controle fitossanitário, no primeiro experimento foi realizado em 15 e 30 

de agosto de 2022, 09 de novembro de 2022, a aplicação de Bixafem + Protioconazol + 

Trifloxistrobina 0,45 L ha-1, Lâmbida sialotrina + Tiametoxan 0,45 L ha-1, óleo mineral 

0,4 L ha-1 com uma vazão de 200 L ha-1. Em 15 de agosto de 2022 foi feita a aplicação 

de Fox Xpro 0,45 L ha-1, Platium 0,45 L ha-1, Iharol L ha-1, com uma vazão de 200 L ha-

1. 

Com a finalidade de complementação hídrica devido à falta de precipitação na 

época de ambos plantios, utilizou-se a irrigação com aspersor apresentando uma lâmina 

de água de 20 mm durante uma hora, três vezes por semana desde plantio. 
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2.3. Avaliações 

  

 Na primeira e segunda época foram avaliadas as seguintes características: 

 

I. Comprimento do hipocótilo – medido da superfície do solo até o nó cotiledonar, 

no estádio vegetativo V2. 

II. Comprimento do epicótilo – medido a partir do nó cotiledonar até os nós das 

folhas unifolioladas, no estádio vegetativo V3. 

III. Comprimento do pecíolo da folha unifoliolada – medido a partir da inserção do 

pecíolo na haste principal até a inserção da folha unifoliolada, no estádio 

vegetativo V2.  

IV. Caracterização da folha unifoliolada – realizada em análise métrica e visual, nas 

duas folhas unifolioladas de cada planta, no estádio vegetativo V2. Mediram-se o 

maior comprimento da inserção do folíolo até o ápice. Com base nesses dados, 

foram calculados os coeficientes da largura da base (CLB) pela seguinte fórmula: 

𝐶𝐿𝐵 =  
𝐿𝑎𝑟𝑔𝑢𝑟𝑎

𝐶𝑜𝑚𝑝𝑟𝑖𝑚𝑒𝑛𝑡𝑜
 

V. Comprimento do pecíolo da primeira folha trifoliolada – medido a partir da 

inserção do pecíolo na haste principal até a inserção dos dois folíolos laterais da 

folha trifoliolada, no estádio vegetativo V3.  

VI. Comprimento da raque do folíolo central da primeira folha trifoliolada – medido 

a partir da junção dos dois folíolos laterais até a inserção do folíolo terminal, no 

estádio vegetativo V3.  

VII. Cor da flor – observou-se a cor das flores de cada cultivar, que foi classificada 

como branca ou roxa.   

VIII. Altura da planta no florescimento (R1) – A altura da planta foi obtida pela 

distância, em cm, do nível do solo até a extremidade apical da planta. 

IX. Número de nós na haste principal no florescimento (R1) – contou-se o número de 

nós a partir dos nós das folhas unifolioladas até o último nó visível da haste 

principal. 

X. Número de dias do florescimento (VE – R1) – calculado a partir da data de 

emergência a data de florescimento. 

Para definição dos estádios vegetativos e reprodutivos das plantas, foi utilizada a 

escala de Fehr e Caviness (1977). 
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2.4. Análises 

  

A fim de avaliar a existência de variabilidade genética para os caracteres 

realizaram-se análises de variância conforme o modelo abaixo: 

𝑌𝑖𝑗 = 𝜇 + 𝐵𝑗 + 𝐺𝑖 + 휀𝑖𝑗 

Em que: 

𝑌𝑖𝑗: observação do caráter no genótipo “i”, na repetição “j”; 

𝜇: média geral do caráter;  

𝐵𝑗: efeito aleatório do bloco “j”; 

𝐺𝑖: efeito fixo do genótipo “i”; 

휀𝑖𝑗: erro experimental associado ao genótipo “i” no bloco “j”. 

 

Em seguida estimou-se o coeficiente de determinação genotípico H2 conforme a 

formula: 

𝐻2 =
∅̂𝑔

𝑄𝑀𝑔𝑒𝑛ó𝑡𝑖𝑝𝑜

𝑟

  

 

∅̂𝑔 =
𝑄𝑀𝑔𝑒𝑛ó𝑡𝑖𝑝𝑜 − 𝑄𝑀𝑒𝑟𝑟𝑜

𝑟
 

 

Em que: 

𝐻2: coeficiente de determinação genotípico; 

∅̂𝑔: coeficiente quadrático genético; 

𝑄𝑀𝑔𝑒𝑛ó𝑡𝑖𝑝𝑜: quadrado médio dos genótipos;  

𝑄𝑀𝑒𝑟𝑟𝑜: quadrado médio do erro; 

𝑟: número de repetições. 

  

Foram realizadas as análises de variância de forma individual em cada safra e 

também de forma conjunta, onde verificou-se a ocorrência da interação genótipo por 

ambiente.  

Já na análise de variância conjuntas, considerando os dois ambientes (safras) o 

modelo matemático é: 

𝑌𝑖𝑗𝑘 = 𝜇 + 𝑔𝑖 + 𝑏𝑗(𝑘) + 𝑎𝑘 + (𝑔𝑎)𝑖𝑘 +  𝑒𝑖𝑗(𝑘),      
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Em que: 

Yij: valor observado da característica estudada, no tratamento i (i =1, 2, ..., I ) e 

no bloco (ou repetição)  j ( j =1, 2, ..., J ) no ambiente (safra) k; 

𝜇: média geral (de todas as observações) do experimento;  

gi: efeito do genótipo i;  

𝑏𝑗: efeito do bloco j; 

 𝑎𝑘: efeito do ambiente (safra) k; 

(𝑔𝑎)𝑖𝑘: efeito da interação genótipo por ambiente (safra); 

eij: é o erro associado à observação yij. 

 

Em todas as fontes de variação das análises de variância, no teste F, foi utilizado 

um nível nominal de significância de 0,05. Quando a fonte de variação genótipo mostrou-

se significativa, ou seja, procedeu-se o agrupamento dos genótipos por meio do teste 

Scott-Knott ao nível nominal de 5% de significância. 

Para a estimativa de divergência genética entre os genótipos, foi utilizada a 

medida de dissimilaridade generalizada de Mahalanobis, estimada para cada par de 

genótipos, conforme a equação: 

𝐷𝑖𝑖′
2 = 𝛿′𝜓−1𝛿 

 

Em que: 

𝐷𝑖𝑖′
2 : distância generalizada de Mahalanobis entre os genótipos i e i’; 

𝜓: matriz de variâncias e covariâncias residuais; 

𝛿′: [d1 d2... dv] sendo 𝑑𝑗=𝑌𝑖𝑗 – 𝑌𝑖´𝑗; 

𝑌𝑖𝑗: média do i-ésimo genótipo em relação a j-ésima variável. 

 

A partir das distâncias generalizada de Mahalanobis, obteve-se o dendograma 

pelo método de agrupamento hierárquico de Ligação Média entre Grupo (Uneweighted 

Pair Group Method with Arithmetic Mean - UPGMA).  

 

Utilizando a matriz de dissimilaridade, procedeu-se ao método de agrupamento 

de otimização de Tocher (Rao, 1962).  
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Foi determinado a análise de adaptabilidade e estabilidade produtiva pelos 

métodos Wricke (1965) e Annichiaricco (1992), conforme os seguintes estimadores: 

 

Wricke (1965): 

 

𝜔𝑖 = 𝑟 ∑ 𝐺𝐴²𝑖𝑗 = 𝑟 ∑ (𝑌𝑖𝑗 −  �̅�𝑖 − �̅�𝑗 + �̅� … )² 

 

Em que: 

r: número de repetições 

𝑌𝑖𝑗: média do genótipo i no ambiente j; 

�̅�𝑖: média do genótipo i; 

�̅�𝑗: média do genótipo j; 

 �̅� …: média geral. 

 

Annichiaricco (1992): 

 

𝑊𝑖 = �̅�𝑖 −  𝑍(1−∝)(𝜎𝑖) 

 

Em que: 

𝑊𝑖: índice de confiança do genótipo; 

�̅�𝑖: média relativa do genótipo i nos ambientes classificados (%); 

𝑍(1−∝): valor na distribuição normal (α = 0,75); 

 𝜎𝑖: desvio padrão relativo do genótipo i nos ambientes classificados. 

 

As análises estatísticas foram realizadas utilizando o programa computacional 

genético-estatístico GENES (Cruz, 2016).  
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3 RESULTADOS E DISCUSSÃO  

 

Observa-se a formação de diferentes grupos pelo teste de agrupamento Scott-

Knott a 5% de significância para os caracteres avaliados apresentados na Tabela 1.  

Os caracteres CLB, HIP, NNO e NDF constituem o mesmo grupo de genótipos 

para a primeira e segunda épocas. Com relação ao EPI, os genótipos UFU 114, UFU 130, 

UFU 26, UFU 111, UFU 74, UFUS 7910, BRS 7380RR apresentaram um desempenho 

menor na segunda época, quando comparado com a primeira. 

O RAQ apresentou um menor desempenho na primeira época para as progênies 

UFU 68, UFU 62 e UFU 74. Ainda falando em termos de primeira época e em relação a 

PECUNI, a progênie UFU 114 apresentou um melhor desempenho quando comparado 

com a segunda época. Porém, as progênies UFU 74 e UFU 113 apresentaram o menor 

desempenho na 1ª Época. 

Para a variável PECTRI, apenas as progênies UFU 40, UFU 127, UFU 131, UFU, 

11, UFU 75 e UFUS 7010 fizeram parte do grupo de maior média em ambas das épocas, 

indicando assim uma melhor estabilidade desses materiais. As progênies UFU 130, UFU 

111, UFU 73, UFU 74, UFU 40, UFU 93, UFU 11, UFU 47, UFU 61, UFU 75 e a 

testemunha BRS 7380RR, para o caráter APF apresentaram médias inferiores na segunda 

época. 

Em relação aos genótipos não houve uma diferença significativa considerando a 

primeira época para os seguintes caracteres: RAQ, PECUNI, PECTRI e NNO. Já na 

segunda época o mesmo comportamento aconteceu para as variáveis: CLB, HIP, NNO e 

NDF. 

Os genótipos UFU 124, UFU 62, UFU 130, UFU 111, UFU 73, UFU 74, UFU 

40, UFU 93, UFU 61, UFU 75 e as testemunhas UFUS 7910, BRS 7380RR apresentaram 

APF superior aos outros genótipos estudados para a primeira época. Contudo, para a 

segunda na época, na mesma variável, apenas o genótipo UFU 62 demonstrou ser superior 

aos outros genótipos.  

Em relação a NDF, os genótipos na segunda não apresentaram diferença 

significativa, contudo na primeira época, ocorreu diferença significativa, sendo que as 

menores médias são as desejadas, pois assim o ciclo será menor e, consequentemente, 

serão genótipos precoces.   
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Genótipo 
CLB HIP EPI RAQ PECUNI PECTRI APF NNO NDF 

1ª Época 2ª Época 1ª Época 2ª Época 1ª Época 2ª Época 1ª Época 2ª Época 1ª Época 2ª Época 1ª Época 2ª Época 1ª Época 2ª Época 1ª Época 2ª Época 1ª Época 2ª Época 

UFU 68 0,84Ac 0,95Aa 2,48Ab 2,65Aa 4,10Ac 3,27Ab 0,56Ba 0,77Ab 1,09Aa 0,84Ab 4,23Ba 6,23Ab 30,97Ab 33,47Ac 7,67Aa 9,00Aa 59,67Ad 39,33Aa 

UFU 78 0,98Ab 0,97Aa 2,87Ab 2,78Aa 4,43Ab 3,83Aa 0,57Aa 0,66Ab 0,99Aa 0,95Ab 4,23Ba 7,57Aa 38,90Ab 37,07Ab 7,40Aa 8,33Aa 59,33Ad 41,67Aa 

UFU 124 1,13Aa 0,93Aa 2,56Ab 2,56Aa 4,51Ab 4,43Aa 0,43Aa 0,51Ac 0,84Aa 0,75Ab 4,10Ba 5,89Ab 45,19Aa 42,90Ab 9,07Aa 8,67Aa 72,67Aa 43,67Aa 

UFU 62 0,90Ab 0,87Aa 2,49Ab 2,32Aa 4,71Ab 4,03Aa 0,34Ba 0,69Ab 0,98Aa 0,69Ab 3,33Ba 6,06Ab 47,74Aa 53,67Aa 8,67Aa 9,00Aa 66,67Ab 44,67Aa 

UFU 114 0,97Ab 0,89Aa 2,86Ab 2,75Aa 4,99Ab 3,81Ba 0,55Aa 0,43Ac 1,28Aa 0,94Bb 4,31Ba 5,59Ac 37,10Ab 33,60Ac 7,27Aa 8,00Aa 64,67Ab 43,33Aa 

UFU 130 0,85Ac 0,83Aa 2,64Ab 2,67Aa 4,36Ab 3,12Bb 0,48Aa 0,38Ac 0,85Aa 0,80Ab 4,97Ba 6,22Ab 41,91Aa 32,90Bc 7,53Aa 9,33Aa 65,00Ab 42,00Aa 

UFU 26 0,79Ac 0,90Aa 2,64Ab 2,71Aa 4,41Ab 2,90Bb 0,56Aa 0,51Ac 1,03Aa 0,84Ab 4,47Ba 6,25Ab 33,95Ab 28,83Ac 7,00Aa 8,00Aa 65,00Ab 43,33Aa 

UFU 111 0,75Ac 0,84Aa 2,86Ab 2,72Aa 4,16Ac 3,24Bb 0,45Aa 0,45Ac 0,95Aa 0,75Ab 3,75Ba 5,19Ac 39,83Aa 29,67Bc 6,93Aa 7,67Aa 66,33Ab 45,33Aa 

UFU 73 0,87Ac 0,87Aa 2,53Ab 2,45Aa 4,06Ac 3,83Aa 0,53Aa 0,67Ab 0,93Aa 0,78Ab 4,27Ba 5,59Ac 44,60Aa 29,27Bc 7,53Aa 7,67Aa 70,00Aa 44,00Aa 

UFU 74 0,95Ab 0,91Aa 2,97Ab 2,67Aa 5,55Aa 3,89Ba 0,46Ba 1,01Ac 1,06Ba 0,92Ab 4,38Ba 6,87Aa 40,93Aa 30,97Bc 7,67Aa 8,00Aa 58,00Ad 44,67Aa 

UFU 40 0,92Ab 0,93Aa 2,31Ab 2,35Aa 3,39Ac 3,54Aa 0,75Aa 0,68Ab 1,01Aa 1,36Aa 5,11Aa 5,32Ac 43,83Aa 28,33Bc 8,60Aa 9,00Aa 59,67Ad 41,33Aa 

UFU 93 0,91Ab 0,96Aa 2,63Ab 2,65Aa 4,75Ab 3,95Aa 0,53Aa 0,57Ac 0,91Aa 0,84Ab 4,47Ba 5,69Ac 49,64Aa 24,87Bd 8,60Aa 8,67Aa 69,00Aa 42,00Aa 

UFU 127 0,76Ac 0,88Aa 2,70Ab 2,72Aa 4,04Ac 3,35Ab 0,59Aa 0,47Ac 1,09Aa 0,97Ab 4,93Aa 5,75Ac 36,67Ab 32,47Ac 7,93Aa 8,67Aa 59,67Ad 43,33Aa 

UFU 131 0,90Ab 0,89Aa 2,85Ab 2,74Aa 3,96Ac 3,15Ab 0,67Aa 0,51Ac 0,97Aa 0,76Ab 4,58Aa 5,13Ac 32,87Ab 24,73Ad 7,67Aa 9,33Aa 63,33Ac 38,67Aa 

UFU 11 0,83Ac 0,88Aa 2,66Ab 2,47Aa 3,64Ac 3,10Ab 0,64Aa 0,57Ac 0,99Aa 0,73Ab 4,73Aa 5,46Ac 34,93Ab 18,83Bd 6,67Aa 7,33Aa 65,00Ab 41,67Aa 

UFU 16 0,85Ac 0,90Aa 2,87Ab 2,39Aa 4,60Ab 3,93Aa 0,57Aa 0,56Ac 0,97Aa 0,89Ab 4,29Ba 5,61Ac 35,27Ab 35,03Ac 7,53Aa 7,33Aa 62,67Ac 44,33Aa 

UFU 47 0,86Ac 0,80Aa 2,61Ab 2,41Aa 3,66Ac 3,09Ab 0,62Aa 0,63Ab 0,95Aa 0,76Ab 5,03Ba 6,17Ab 33,77Ab 24,40Bd 8,13Aa 8,33Aa 61,00Ac 40,00Aa 

UFU 61 0,70Ac 0,80Aa 2,66Ab 2,37Aa 3,49Ac 3,35Ab 0,47Aa 0,60Ac 0,91Aa 0,83Ab 4,13Ba 5,90Ab 43,63Aa 29,77Bc 8,73Aa 9,00Aa 67,67Ab 43,67Aa 

UFU 75 0,83Ac 0,88Aa 2,74Ab 2,52Aa 4,59Ab 3,91Aa 0,57Aa 0,73Ab 0,91Aa 0,88Ab 4,20Aa 5,01Ac 50,57Aa 34,50Bc 8,67Aa 8,33Aa 71,33Aa 42,67Aa 

UFU 113 0,80Ac 0,86Aa 2,69Ab 2,48Aa 4,41Ab 2,91Bb 0,66Aa 0,72Ab 1,13Aa 0,91Ab 4,26Ba 7,07Aa 32,11Ab 31,70Ac 8,13Aa 8,67Aa 62,00Ac 41,00Aa 

UFU 14 0,80Ac 0,80Aa 2,86Ab 2,52Aa 4,76Ab 3,78Ba 0,65Aa 0,57Ac 0,92Ba 1,26Aa 4,79Ba 7,95Aa 36,73Ab 30,43Ac 8,40Aa 9,00Aa 62,67Ac 41,33Aa 

UFUS 7910 0,90Ab 0,87Aa 2,88Ab 2,38Aa 6,17Aa 3,67Ba 0,57Aa 0,69Ab 1,03Aa 0,77Ab 5,27Ba 6,42Ab 44,33Aa 39,27Ab 7,73Aa 9,33Aa 60,00Ad 42,33Aa 

BRS 7380RR 0,90Ab 0,93Aa 2,83Ab 2,35Aa 3,99Ac 3,00Bb 0,55Aa 0,68Ab 0,87Aa 0,77Ab 3,99Ba 6,32Ab 41,40Aa 31,83Bc 7,27Aa 8,33Aa 66,00Ab 44,00Aa 

UFUS 7010 0,86Ac 0,88Aa 4,57Aa 2,59Ba 4,51Ab 3,91Aa 0,55Aa 0,60Ac 0,96Aa 0,91Ab 4,53Aa 5,29Ac 34,83Ab 36,97Ab 8,67Aa 9,00Aa 58,67Ad 42,00Aa 

TMG 1179RR 0,93Ab 0,88Aa 2,72Ab 2,77Aa 4,49Ab 4,02Aa 0,46Aa 0,60Ac 0,98Aa 0,82Ab 4,13Ba 5,45Ac 30,40Ab 29,10Ac 8,87Aa 9,67Aa 56,33Ad 43,33Aa 
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Foi observado a existência de variabilidade genética para as características de 

comprimento do epicótilo, comprimento da raque da primeira folha trifoliolada, comprimento 

do pecíolo da primeira folha trifoliolada, altura da planta no florescimento e número de dias do 

florescimento no nível nominal de significância de 0,01 pelo teste de F (Tabela 1) e a 0,05 para 

EPI. 

 

Tabela 2.  Resumo da análise de variância conjunta de caracteres da fase vegetativa e do 

florescimento em 25 genótipos de soja em duas épocas em Uberlândia, Minas Gerais. 

FV GL 
QUADRADO MÉDIO 

CLB HIP EPI RAQ PECUNI PECTRI APF NNO NDF 

G 24 0,02** 0,31 ns 1,191** 0,03** 0,058* 1,212** 162,34** 2,103* 39,39** 

A 1 0,006ns 1,80 ns 25,74** 0,13** 0,49* 93,64** 1891,3** 14,10* 16769,30** 

GxA 24 0,008 ns 0,24 ns 0,47* 0,03** 0,03 ns 1,03** 77,81** 0,51 ns 21,12** 

Erro 96 0,008 0,50 0,26 0,01 0,03 0,33 26,928 1,148 6,39 

FV: fontes de variação; GL: graus de liberdade; CLB: Coeficiente da largura da base da folha unifoliolada; HIP: 

Comprimento de hipocótilo; EPI: Comprimento de epicótilo; RAQ: Comprimento da raque da primeira folha 

trifoliolada; PECUNI: Comprimento pecíolo da folha unifoliolada; PECTRI: Comprimento do pecíolo da primeira 

folha trifolilolada; APF: Altura de planta no florescimento; NNO: Número de nós na haste principal no 

florescimento; NDF: Número de dias do florescimento. ** e *: significativo ao nível de 1% e 5% respectivamente 

pelo teste F. 

 

Observou-se a existência de variabilidade genética para comprimento do epicótilo, 

comprimento do pecíolo da primeira folha trifoliolada, comprimento da raque da primeira folha 

trifoliolada, altura da planta no florescimento, e número de nós na haste principal no 

florescimento, tanto para primeira época quanto para a segunda época, ao nível de 1% e 5%, 

pelo teste de F (Tabela 3). Desta forma, verifica-se a possibilidade dessas características 

entrarem como novos descritores da soja.  

A proporção da variabilidade fenotípica que é atribuída a causas genéticas são 

informações obtidas a partir do parâmetro genético de coeficiente de determinação genotípico 

(H²) (Ramalho et al., 2012).  

 

 

 

Tabela 3. Quadrado médio do genótipo, coeficiente de variação e parâmetros genéticos de 

caracteres agronômicos de 25 genótipos de soja, em duas épocas de 2022, em Uberlândia- MG. 
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Caracteres 
1ª época 2ª época 

QMG CV (%) H2 (%) QMG CV (%) H2 (%) 

HIP 0,49ns 26,72 0,00 0,072 ns 9,43 18,55 

EPI 1,12** 13,36 69,32 0,54** 12,18 65,37 

PECUNI 0,03ns 15,23 18,21 0,70 ns 23,84 38,95 

PECTRI 0,59** 11,68 54,58 1,66** 10,48 76,23 

RAQ 0,02** 16,42 65,78 0,052** 23,45 60,00 

CLB 0,23** 12,66 46,52 0,006 ns 7,13 36,56 

APF 102,67* 15,98 61,63 137,49** 11,81 89,48 

NNO 1,38 ns 15,80 0,00 1,24 ns 9,97 41,71 

NDF 56,91** 4,80 83,57 9,61** 4,35 60,14 

HIP: Comprimento de hipocótilo; EPI: Comprimento de epicótilo; PECUNI: Comprimento pecíolo da folha 

unifoliolada; PECTRI: Comprimento do pecíolo da primeira folha trifolilolada; RAQ: Comprimento da raque da 

primeira folha trifoliolada; CLB: Coeficiente da largura da base da folha unifoliolada; APF: Altura de planta no 

florescimento; NNO: Número de nós na haste principal no florescimento; NDF: Número de dias do florescimento.  

QMG: quadrado médio do genótipo; H²: herdabilidade; CV: coeficiente de variação; ns: não significativo; ** e *: 

significativo ao nível de 1% e 5% respectivamente pelo teste F, para o QMG (Quadrado médio do genótipo). 

 

Interações significativas de genótipo x ambiente têm sido frequentemente relatadas na 

literatura para produção características durante a fase vegetativa e florescimento (Nogueira et 

al. 2008; Chaves et al. 2017; Hanyu et al. 2020; Matsuo et al. 2012; Alves et al. 2019; Machado 

et al. 2017). A existência de interação GxA está associada a dois fatores. O primeiro, 

denominado simples, é a diferença entre os genótipos, e o segundo, chamado complexo, 

consiste na ausência de correlação entre os genótipos. A interação é considerada de natureza 

simples quando a decomposição GxA excede 50% (Cruz et al. 2012).   

 Hanyul et al. (2020) obtiveram resultados similares em relação ao comprimento do 

hipocótilo não apresentando significância em V2, e o comprimento do epicótilo apresentando 

em significância a 5% pelo teste de F no estádio V3. Chaves et al. (2017) para as características 

comprimento de epicótilo, comprimento da raque da primeira folha trifoliolada e comprimento 

do pecíolo da primeira folha trifoliolada apresentaram resultados semelhantes.  

Os coeficientes de variação (CV) de todas as variáveis foram de baixa magnitude, sendo 

encontrado CV inferiores a 16,5%, exceto para o comprimento do hipocótilo na primeira época, 
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e comprimento da raque do folíolo terminal da 1ª folha trifoliolada e comprimento do pecíolo 

da folha unifoliolada da segunda época, para a qual os CV foram elevados, os quais foram 

respectivamente 26,71%, 23,45% e 23,84% (Tabela 3). 

Contudo, Chaves et al. (2017), encontraram o menor valor para a medida de 

comprimento do hipocótilo. Esta variação que pode ser justificada por alguma influência do 

ambiente, visto que na primeira época as temperaturas médias apresentaram menores 

magnitudes, podendo influenciar diretamente na fisiologia da planta, e consequente no 

comprimento do hipocótilo.   

Segundo a Tabela 3, o H² apresentou valores alta magnitudes, sendo na primeira época 

o valor de 83,57% para a característica número de dias de florescimento e para a segunda época 

os valores maiores ou iguais a 70% foram apresentados pela comprimento do pecíolo da 

primeira folha trifoliolada com valor de 76,23% e altura da planta no florescimento com o valor 

de 89,48%, tanto o número de dias no florescimento quanto altura da planta no florescimento 

apresentaram o outro valor do coeficiente de determinação genotípico um valor médio-alto, 

respectivamente 60,14% e 61,63%.  

O comprimento do hipocótilo apresentou na primeira época o valor de 69,32% e na 

segunda época um valor de 65,37%, portanto manteve o seu coeficiente de determinação 

genotípico médio-alto. O comprimento da raque da primeira folha trifoliolada na primeira época 

apresentou a magnitude de 65,78% e na segunda época de 60%, assim como o EP manteve-se 

médio-alto. 

Hanyul et al. (2020), Silva et al. (2019), Machado et al. (2017) e Teixeira (2017) 

obtiveram resultados do coeficiente de determinação genotípico de magnitudes maior que 70%. 

Contudo, Nogueira (2008) observou o coeficiente de determinação genotípico nos subestadios 

de floração variando entre 48,78% e 74,76% e Chaves et al. (2017) relataram o coeficiente de 

determinação genotípico do pecíolo da primeira folha unifoliolada em 62,09%. Vasconcelos et 

al. (2012) apontaram que variações observadas podem se atribuir aproximadamente metade 

para a origem genética e a outra metade para desvios experimentais.  

Além da estimação dos parâmetros genéticos, um ponto importante a ser considerado 

em um programa de melhoramento é a divergência genética presente entre os materiais 

avaliados. Esta divergência pode ser estimada a partir de medidas de dissimilaridade. Nas 

Tabelas 4 e 5 são apresentadas as medidas de dissimilaridade com base em 9 caracteres e na 

distância generalizada de Mahalanobis na primeira e segunda época, respectivamente.  
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Tabela 4. Dissimilaridade entre 25 genótipos de soja, na primeira época (junho), em relação a 

9 caracteres, com base na distância generalizada de Mahalanobis. 

 
 

(1) UFU 68, (2) UFU 78, (3) UFU 124, (4) UFU 62, (5) UFU 114, (6) UFU 130, (7) UFU 26, (8) UFU 111, (9) 

UFU73, (10) UFU 74, (11) UFU 40, (12) UFU 93, (13) UFU 127, (14) UFU 131, (15) UFU 11, (16) UFU 16, (17) 

UFU 47, (18) UFU 61, (19) UFU 75, (20) UFU 113, (21) UFU 14, (22) UFUS 7910, (23) BRS 7380RR, (24) 

UFUS 7010, (25) TMG 1179RR. 

 

 

 

Tabela 5. Dissimilaridade entre 25 genótipos de soja, na segunda época (Novembro), em 

relação a 9 caracteres, com base na distância generalizada de Mahalanobis. 
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(1) UFU 68, (2) UFU 78, (3) UFU 124, (4) UFU 62, (5) UFU 114, (6) UFU 130, (7) UFU 26, (8) UFU 111, (9) 

UFU73, (10) UFU 74, (11) UFU 40, (12) UFU 93, (13) UFU 127, (14) UFU 131, (15) UFU 11, (16) UFU 16, (17) 

UFU 47, (18) UFU 61, (19) UFU 75, (20) UFU 113, (21) UFU 14, (22) UFUS 7910, (23) BRS 7380RR, (24) 

UFUS 7010, (25) TMG 1179RR. 

 

As medidas de dissimilaridade genética estimada pela distância generalizada de 

Mahalanobis (D2), com base nos 25 genótipos apresentaram amplitudes da distância na 

primeira época de plantio (Tabela 4), foram a máxima de 44 entre o acesso 19 (UFU 75) e 25 

(TMG 1179RR), e a mínima de 3 entre o acesso 2 (UFU 78) e 16 (UFU 16). Diante disso, do 

ponto de vista genético, UFU 75 e TMG 1179RR são os mais divergentes e UFU 78 e UFU 16 

os mais similares. Já a segunda época (Tabela 5), a amplitude de distância máxima foi de 101 

entre acesso 4 (UFU 62) e 15 (UFU 11) e a mínima 2 entre o acesso 5 (UFU 114) e 13 (UFU 

127). Sendo assim, UFU 62 e UFU 11 são mais divergentes que o UFU 75 e TMG 1179RR, e 

UFU 114 e UFU 127 são mais similares que UFU 78 e UFU 16. 
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Figura 1 - Dendrograma ilustrativo do padrão de dissimilaridade entre 25 cultivares de soja, cultivadas na primeira 

época (Junho), obtido pelo método UPGMA com base na distância generalizada de Mahalanobis (D2). Uberlândia 

MG, 2022.  

 

O método de agrupamento UPGMA (Uneweighted Pair Group Method with Arithmetic 

Mean) utiliza a média das distâncias entre cada par de genótipos para formar cada grupo. Os 

genótipos podem ser considerados mais promissores devido entre grupos apresentarem maior 

distância, consequentemente dando indícios de serem dissimilares. Porém, essas cultivares 

precisam manter médias elevadas e variabilidade para os caracteres que são os focos no 

melhoramento procurado. 
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Figura 2 - Dendrograma ilustrativo do padrão de dissimilaridade entre 25 cultivares de soja, cultivadas na segunda 

época (Novembro), obtido pelo método UPGMA com base na distância generalizada de Mahalanobis (D2). 

Uberlândia - MG, 2022. 

 

Segundo Hamawaki et al. (2012) em grandes escalas este método apresenta vantagens 

se relacionado a outros métodos hierárquicos, por isso, é adotado em grandes escalas no 

melhoramento de plantas. Machado et al. (2017) e Francisco et al. (2016) também utilizaram o 

método de agrupamento UPGMA. A delimitação do ponto de corte para análise dos métodos 

de agrupamento hierárquico foi estabelecida no ponto em que acontecem as maiores mudanças 

de níveis no dendrograma, assim como apontado por Cruz; Regazzi e Carneiro (2012).  

Utilizando este método de delimitação, para análise dos dendrograma apresentados nas 

Figuras 1 e 2, adotou-se, respectivamente, 42% e 35% como valor do ponto de corte. A partir 

desse corte observou-se a formação de grupos. A primeira época apresentou 8 grupos e a 

segunda época apresentou 7 grupos.  

A partir do agrupamento de otimização de Tocher entre os 25 genótipos estudados, 

obteve-se 8 grupos para a primeira época (Tabela 6), onde o primeiro grupo apresentou a maior 

quantidade de genótipos e os últimos grupos apresentaram a apenas um. Na segunda época 

(Tabela 7) constitui-se de 7 grupos, os quais ocorreu o mesmo fator, o qual o primeiro grupo 
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apresentou a maior quantidade de genótipos enquanto os últimos grupos apresentaram apenas 

um genótipo.  

 

Tabela 6. Agrupamento de otimização de Tocher entre 25 genótipos de soja, na primeira época 

(Junho), utilizando a distância generalizada de Mahalanobis. 

Grupos Matrizes 

I UFU 16, UFU 14, UFU 26, UFU 131, UFU 113, UFU 127, UFU 68, 

UFU 47, UFU 78, UFU 11, BRS 7380RR, UFU 111, UFU 130. 

II UFU 93, UFU 75, UFU 73, UFU 61. 

III UFU 74, UFUS 7910. 

IV UFUS 7010, TMG 1179 RR 

V UFUS 114 

VI UFU 62 

VII UFU 40 

VIII UFU 124 

 

 

Tabela 7. Agrupamento de otimização de Tocher entre 25 genótipos de soja, na segunda época 

(Novembro), utilizando a distância generalizada de Mahalanobis. 

Grupos Matrizes 

I UFU 114, UFU 127, UFU 130, UFU 61, UFU 111, UFU 26, BRS 

7380RR, UFU 113, UFU 47, UFU 73, UFU 16, TMG 1179RR, UFU 

93, UFUS 7910, UFUS 7010, UFU 68  

II UFU 40, UFU 75 

III UFU 78, UFU 124 

IV UFU 131, UFU 11 

V UFU 74 

VI UFU 14 

VII UFU 62 

 

Cantelli et al. (2016) a partir do estudo de diversidade genética em linhagens de soja, 

observaram que em todos os métodos de agrupamento, no primeiro grupo se reuniram a maior 

parte das linhagens todos. Machado et al. (2017), Peluzio et al. (2014), Oliveira et al. (2019), 
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também apresentaram no primeiro grupo a maior parte dos genótipos analisados, resultados 

semelhantes como o ocorrido nesse estudo. 

Em ambas das épocas as matrizes UFU 16, UFU 26, UFU 113, UFU 127, UFU 68, UFU 

47, BRS 7380RR, UFU 111 e UFU 130 foram alocadas no grupo um, a matriz UFU 75 também 

foi alocada no grupo dois em ambas das épocas, porém os demais grupos se defeririam. Os 

métodos UPGMA e Tocher obtiveram os mesmos resultados em relação à quantidade de 

grupos. Oliveira et al. (2019) e Zambiazzi et al. (2017) relataram a semelhança na formação de 

grupos a partir dos métodos de UPGMA com base na distância generalizada de Mahalanobis, e 

agrupamento de otimização de Tocher, colaborando com os resultados semelhantes obtidos 

nesse estudo.  

Nas Figuras 3 e 4, são apresentadas as formações de grupos, baseados em variáveis 

canônicas, para as épocas de plantio de Junho e de Novembro, respectivamente. 

 

 

Figura 3. Gráfico de dispersão variáveis canônicas de 25 genótipos de soja, da primeira época (Junho), cultivadas 

em Uberlândia – MG. (1) UFU 68, (2) UFU 78, (3) UFU 124, (4) UFU 62, (5) UFU 114, (6) UFU 130, (7) UFU 

26, (8) UFU 111, (9) UFU73, (10) UFU 74, (11) UFU 40, (12) UFU 93, (13) UFU 127, (14) UFU 131, (15) UFU 

11, (16) UFU 16, (17) UFU 47, (18) UFU 61, (19) UFU 75, (20) UFU 113, (21) UFU 14, (22) UFUS 7910, (23) 

BRS 7380RR, (24) UFUS 7010, (25) TMG 1179RR. 

 

Ao observar as variáveis canônicas na primeira época (Figura 3) é possível obter 3 

grupos distintos, onde o genótipo 19 estaria mais distante geneticamente do genótipo 10, 
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tornando estes possíveis genitores. Dentre os 3 grupos a partir do corte realizado, primeiro e 

terceiro grupo apresentam quatro genótipos, segundo grupo, e maior grupo, com dezesseis os 

genótipos. 

 

 

 

Figura 4. Gráfico de dispersão variáveis canônicas de 25 genótipos de soja, da segunda época (Novembro), 

cultivadas em Uberlândia – MG. (1) UFU 68, (2) UFU 78, (3) UFU 124, (4) UFU 62, (5) UFU 114, (6) UFU 130, 

(7) UFU 26, (8) UFU 111, (9) UFU73, (10) UFU 74, (11) UFU 40, (12) UFU 93, (13) UFU 127, (14) UFU 131, 

(15) UFU 11, (16) UFU 16, (17) UFU 47, (18) UFU 61, (19) UFU 75, (20) UFU 113, (21) UFU 14, (22) UFUS 

7910, (23) BRS 7380RR, (24) UFUS 7010, (25) TMG 1179RR. 

 

Ao observar as variáveis canônicas na segunda época (Figura 4) é possível obter 5 

grupos distintos, onde o genótipo 4 estaria mais distante geneticamente do genótipo 15, 

tornando estes possíveis genitores. Dentre os 5 grupos a partir do corte realizado, primeiro e 

quinto grupo apresentam apenas um genótipo, segundo grupo com cinco genótipos, e terceiro 

grupo com onze genótipos, e por fim, o quarto com três genótipos. 

Além dos agrupamentos serem importantes para seleções de futuros genitores e 

características em um programa de melhoramento, também é importante analisar a relação de 

genótipos com o ambiente. Como a produtividade e o ciclo são muito afetados pelas condições 

ambientais é de suma importância analisar as interações e estimativas dessas variáveis a 

adaptabilidade (Tabela 8). 
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Tabela 8. Resumo da análise da variância conjunta quanto ao ciclo total e produtividade de 

grãos de 25 genótipos de soja avaliados em duas épocas (Junho e Novembro) de semeadura em 

Uberlândia, Minas Gerais 

FV GL 
QM 

PROD Ciclo 

G 24 269465,82** 735,13** 

A 1 5717,74ns 1441,50* 

GxA 24 177195,85* 87,61** 

Erro 96 100457,99 8,41 

FV: fontes de variação; GL: grau de liberdade; QM: quadrado média; PROD: produtividade. ** e *: significativo 

ao nível de 1% e 5% respectivamente pelo teste F, para o QM (Quadrado médio).  

 

Observou-se a existência de variabilidade genética para as características de ciclo no 

nível de P ≤ 0,01 pelo teste de F (Tabela 8) e a nível de P ≤ 0,05 para PROD. Sendo que PROD 

não apresentou significância para fonte de variação ambiente.  

Além de obter um alto potencial produtivo, é importante ressaltar que programas de 

melhoramento de soja buscam a obtenção de genótipos que reúnam características favoráveis 

(Zambiazzi et al., 2017). 

Segundo Cruz e Regazzi (2001), análises de adaptabilidade e estabilidade são 

estratégias que acatam a identificação de combinações genotípicas de comportamento 

previsível e respostas as variações ambientais. Sediyama (2015) define que a adaptabilidade de 

uma variedade está associada à sua capacidade de assimilar as variações do ambiente. Portanto, 

a interação assume um papel crucial na manifestação fenotípica, sendo assim de suma 

importância na indicação de cultivares de programas de melhoramento genético (Meotti et al., 

2012; Colombari Filho et al., 2013).  

Em função da interação ter dado significativa entre genótipos e ambientes, tanto para 

Produtividade quanto Ciclo (Tabela 8), estudou-se o comportamento das médias das cultivares 

dentro das épocas e das épocas dentro das cultivares.  

Os resultados encontrados das medias e com as respectivas letras, relacionadas ao 

agrupamento de médias por meio do teste de Scott-Knott ao nível de significância de 0,05 estão 

representados na Tabela 9. 

Verificou-se que ocorreram diferenças significativas para genótipos dentro de cada 

época de avaliação (ambientes) tanto para Produtividade quanto Ciclo.  Quando analisada a 

Produtividade e verificada se ocorreram diferenças significativas entre os ambientes dentro de 

cada genótipo, somente os genótipos UFU 124, UFU 74, UFU 93 apresentaram diferença 

significativa com maiores produções na segunda época.  



59 
 

59 
 

 

Tabela 9. Agrupamento de médias dos valores fenotípicos em relação ao número de genótipos 

para os caracteres de Produtividade e Ciclo de 25 cultivares em duas épocas em Uberlândia, 

Minas Gerais. 

 Produtividade (g/m²) Ciclo (dias) 

Genótipos Junho 2022 Novembro 2022 Época 1 Época 2 

UFU 68 433,77 Ab 246,67 Ab 104,00 Bd 112,67 Ad 

UFU 78 371,80 Ab 316,33 Ab 102,00 Bd 113,33 Ad 

UFU 124 599,33 Bb 1245,67 Aa 140,67 Aa 135,33 Bb 

UFU 62 1041,23 Aa 766,33 Ab 140,00 Aa 134,00 Bb 

UFU 114 457,20 Ab 920,33 Ab 134,33 Ab 136,33 Ab 

UFU 130 840,27 Aa 663,67 Ab 128,33 Ac 132,33 Ab 

UFU 26 737,50 Ab 811,33 Ab 134,33 Ab 125,00 Bc 

UFU 111 671,67 Ab 805,00 Ab 133,67 Ab 132,00 Ab 

UFU 73 919,50 Aa 810,00 Ab 138,67 Aa 140,33 Aa 

UFU 74 289,67 Bb 833,00 Ab 104,00 Ad 101,33 Ae 

UFU 40 598,77 Ab 461,33 Ab 106,33 Ad 102,00 Ae 

UFU 93 715,17 Bb 1483,33 Aa 137,67 Aa 132,00 Bb 

UFU 127 1129,57 Aa 902,00 Ab 136,33 Aa 127,67 Bc 

UFU 131 713,33 Ab 722,33 Ab 138,00 Aa 125,00 Bc 

UFU 11 728,57 Ab 673,33 Ab 134,33 Ab 129,67 Ac 

UFU 16 845,47 Aa 728,67 Ab 139,33 Aa 135,00 Ab 

UFU 47 610,57 Ab 258,00 Ab 135,33 Ab 127,00 Bc 

UFU 61 1197,90 Aa 719,00 Ab 138,67 Aa 128,33 Bc 

UFU 75 1189,57 Aa 556,00 Bb 140,33 Aa 127,67 Bc 

UFU 113 637,63 Ab 616,67 Ab 142,67 Aa 125,67 Bc 

UFU 14 574,93 Ab 772,00 Ab 137,67 Aa 122,67 Bc 

UFUS 7910 325,60 Ab 407,33 Ab 125,00 Ac 113,33 Bd 

BRS 7380RR 1042,40 Aa 807,00 Ab 142,00 Aa 123,33 Bc 

UFUS 7010 708,17 Ab 718,67 Ab 141,33 Aa 125,67 Bc 

TMG 1179RR 737,07 Ab 1181,33 Aa 143,00 Aa 135,33 Bb 
*Média seguidas pelas mesmas letras maiúscula na horizontal e minúscula na vertical constituem grupo 

estatisticamente homogêneo de acordo com o teste Scott-Knott ao nível de 5% de significância. 

 

O genótipo UFU 75 foi o único que apresentou diferença significativa entre as épocas e 

com maior produtividade na época 1.  Quando se avaliou o comportamento dos genótipos 

dentro da época 1, verificou-se que os genótipos UFU 62, UFU 127, UFU 61, UFU 75 E BRS 

7380RR estiveram presentes no grupo dos mais produtivos na época 1 e já na época 2, estiveram 

no grupo dos menos produtivos. Este comportamento é explicado pelo fato da porcentagem da 

interação complexa presente para Produtividade é de 88,25%, sendo bastante elevada.  

Para o Ciclo a interação genótipo ambiente foi  do tipo simples, visto que a porcentagem 

da interação complexa apresentou  apenas 36,86%. Este resultado é confirmado   por alguns 
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materiais como UFU 74 e UFU 40 serem mais precoces tanto na primeira época quanto segunda 

. Uma pequena variação de troca de comportamento ocorreu mais entre as tardias e semi-tardias, 

em relação as duas épocas. 

As análises de adaptabilidade e estabilidade dos genótipos para produtividade e ciclo 

foram realizadas pelos métodos da ecovalência (Wricke, 1965) apresentados na Tabela 10 e 

índice de confiança (Annicchiaricho, 1992) na Tabela 11. 

 

Tabela 10. Estimativa de adaptabilidade e estabilidade pelo método de Wricke (1965) Wi (%) 

em relação ao número de genótipos para os caracteres de Produtividade e Ciclo de 25 cultivares 

em duas épocas em Uberlândia, Minas Gerais. 

 Produtividade (g/m²) Ciclo (dias) 

Genótipos  Wi % Wi % 

UFU 68 1,40 15,77 

UFU 78 0,16 21,93 

UFU 124 14,18 0,05 

UFU 62 2,91 0,00 

UFU 114 7,17 4,80 

UFU 130 1,26 7,42 

UFU 26 0,13 0,70 

UFU 111 0,52 1,47 

UFU 73 0,52 4,41 

UFU 74 9,94 0,89 

UFU 40 0,79 0,25 

UFU 93 20,15 0,02 

UFU 127 2,03 0,43 

UFU 131 0,00 3,30 

UFU 11 0,16 0,17 

UFU 16 0,59 0,25 

UFU 47 4,70 0,32 

UFU 61 8,51 1,22 

UFU 75 14,72 2,98 

UFU 113 0,04 8,32 

UFU 14 1,20 5,52 

UFUS 7910 0,17 2,13 

BRS 7380RR 2,16 11,09 

UFUS 7010 0,00 6,39 

TMG 1179RR 6,58 0,15 

 

Os genótipos que apresentaram baixo Wi (%), considerando os grupos de maior 

produtividade e menor produtividade, estiveram sempre presentes no grupo de menor 

produtividade. Os genótipos UFU 68, UFU 78, UFU 130, UFU 26, UFU 111, UFU 73, UFU 

40, UFU 131, UFU 11 e UFU 113, apesar de fazerem parte do grupo de menor produtividade, 
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foram os mais estáveis.  Portanto, a seleção deve ser realizada com base em cada época e não 

de forma geral, visto que os genótipos de maior produtividade, tiveram comportamento 

diferenciado em relação as épocas.  

Desta forma, os genótipos com estabilidade mediana baixa apresentaram estimativas de 

produtividade mais altas, ou seja, resultados semelhantes aos de Prado et al (2001). Estes 

resultados são explicados por Pacheco et al (2005), pois consideram que, materiais mais 

estáveis, geralmente apresentam menores produtividades e vice-versa em processos de seleção. 

Com relação ao ciclo, evidencia-se que dentre os genótipos mais precoces, UFU 74 e 

UFU 40 foram as que apresentaram menores estimativas de Wi em termos percentuais, ou seja, 

apresentam-se como os mais estáveis em relação as duas épocas. Já os genótipos UFU 68 e 

UFU 78, apesar de estarem classificados também como mais precoces foram menos estáveis, 

em função das maiores magnitudes de Wi. 

A maioria dos genótipos de ciclo tardio, não variaram muito em relação as estimativas 

de Wi, as quais apresentaram-se de baixa magnitude, sendo, portanto, mais estáveis.   

Os parâmetros de estabilidade e adaptabilidade dos genótipos de soja referentes a duas 

épocas de acordo com o método de Annicchiarico (1992) são apresentados na Tabela 11. Na 

análise, só foi possível estimar os efeitos de forma geral, em função de se ter apenas dois 

ambientes (épocas) não foi possível estimar os efeitos de Wi para os ambientes favorável e 

desfavorável. Porisso, na Tabela 10 são apresentados apenas os resultados de forma geral, tanto 

para produtividade quanto para o ciclo.  

Na produtividade, os genótipos que apresentaram estimativas de Wi maiores do que 100 

foram UFU 124, UFU 62, UFU26, UFU73, UFU93, UFU 127, UFU 16, UFU 61, UFU 75, BRS 

7380RR e TMG 1179RR e também apresentaram as maiores magnitudes em termos de 

produtividade. Portanto, estes materiais apresentam condições de melhores comportamentos 

nos ambientes analisados de forma geral.  A primeira época, foi considerada desfavorável para 

produtividade e a segunda época foi considerada favorável.  

 

 

Tabela 11.  Parâmetros de adaptabilidade e estabilidade de genótipos de soja nas épocas de 

Junho e Novembro de 2022 em Uberlândia - MG, com base na metodologia de Annicchiarico 

(1992). 
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Análise Geral 

Genótipo 
Produtividade Ciclo 

Média  Wi Média Wi 

UFU 68 340,21 41,56 108,33 82,14 

UFU 78 344,06 45,49 107,66 21,5 

UFU 124 922,5 109,17 138 106,94 

UFU 62 903,78 116,15 137 106,26 

UFU 114 688,76 82,03 135,33 103,85 

UFU 130 751,96 97,99 130,33 99,72 

UFU 26 774,41 104,32 129,66 100,16 

UFU 111 738,33 97,75 132,83 102,44 

UFU 73 864,75 115,11 139,5 107,11 

UFU 74 561,33 62,37 102,66 79,37 

UFU 40 530,05 68,73 104,16 80,76 

UFU 93 1099,25 130,14 134,83 104,55 

UFU 127 1015,78 132,65 132 102,09 

UFU 131 717,83 98,13 131,5 101,01 

UFU 11 700,95 94,17 132 102,23 

UFU 16 787,06 104,32 137,16 106,15 

UFU 47 434,28 50,1 131,16 101,49 

UFU 61 958,45 118,33 133,5 103 

UFU 75 872,78 102,64 134 103,02 

UFU 113 627,15 84,99 134,16 102,46 

UFU 14 673,46 87,13 130,16 99,65 

UFUS 7910 366,46 48,1 119,16 91,56 

BRS 7380RR 924,7 120,03 132,66 101,025 

UFUS 7010 713,41 97,57 133,5 102,15 

TMG 1179RR 959,2 119,67 139,16 107,87 

 

Considerando o ciclo, os genótipos mais precoces, ou seja, com medias abaixo de 108,33 

dias foram os que apresentaram as menores estimativas de Wi que variaram de 21,5 a 82,14. 

Todas os demais genótipos, ou seja, tardios ou semitardios, apresentaram estimativas de Wi 

próximas ou maiores do 100, indicando assim que estes materiais apresentam em termos gerais, 

comportamentos semelhantes em ambientes tanto favorável como desfavorável.  

A definição dos ambientes favorável e desfavorável para o ciclo, apresentou-se de forma 

invertida em relação a produtividade, sendo que a primeira época e a segunda época, 

consideradas favorável e desfavorável, respectivamente.  
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4 CONCLUSÃO 

 

 A. Os descritores: epicótilo (EPI), comprimento do pecíolo da primeira folha 

trifolilolada (PECTRI), comprimento da raque da primeira folha trifoliolada (RAQ), altura da 

planta no florescimento (APF) e número de dias de florescimento (NDF) são uteis para a 

caracterização e diferenciação de cultivares de soja. 

 B. Verificou-se a existência de interação complexa de alta magnitude para produtividade 

e de baixa magnitude para número de dias de florescimento.  

C. Pelos métodos Wricke (1965) e Annicchiarico (1992) identificou-se as progênies 

UFU 61 e UFU 75 com produtividade de grãos superiores e com alta estabilidade. 
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CAPÍTULO III 

Estratégias de seleção de progênies de soja visando ciclo e produtividade de grãos 

 

RESUMO 

 

A identificação e estudo de caracteres de interesse podem ser feitos a partir das estimativas de 

parâmetros genéticos, os quais são úteis na seleção de genótipos, onde, em gerações iniciais 

permitem orientar o processo de seleção das progênies mais promissoras, e também, escolher 

genitores com maior probabilidade de gerar recombinantes com interações desejadas. Desta 

forma, para alcançar o sucesso desejado de um programa de melhoramento, os melhoristas 

utilizam índices de seleção, os quais permitem realizar seleção simultânea de um conjunto de 

características de importância agronômica. Portanto, o objetivo deste trabalho foi estimar 

parâmetros genéticos e definir estratégias de seleção em genótipos de soja em programa de 

melhoramento genético. A pesquisa foi conduzida em condições de campo na área experimental 

do Programa de Melhoramento Genético de Soja da Universidade Federal de Uberlândia 

(UFU). O experimento foi conduzido em delineamento em blocos casualizados composto por 

68 tratamentos, os quais eram constituídos por 4 populações segregantes RCF4:5 provenientes 

de retrocruzamentos simples, sendo elas: UFUS 7010 x TMG 801 retrocruzada TMG 801; 

UFUS 7010 x TMG 801 retrocruzada com UFUS 7010; UFUS 7010 x BRSGO 7560 

retrocruzada com BRSG 7560, por fim, UFUS 7010 x BRSGO 7560 retrocruzada com UFUS 

7010. As testemunhas utilizadas foram UFUS 7010, TMG 801, BRSGO 7560. O experimento 

foi avaliado para os caracteres agronômicos e componentes de produção nos estádios 

fenológicos R1, os dados foram submetidos à análise de variância, os agrupamentos pelo teste 

Scott-Knott, índice baseado em soma de “ranks”- MULAMBA & MOCK (1978), índice da 

distância genótipo-ideótipo. Pode-se concluir que os índices de seleção proporcionaram os 

maiores ganhos genéticos para os dois índices analisados, estavam relacionados a caracteres 

ligados a produção (PROD) número de vagens total (NVT) e peso de grão por planta (PGP), A 

seleção direta apresentou os maiores ganhos genéticos nos caracteres de interesse agronômico 

para PROD, número de vagens de 2 e 3 grãos (NV2 e NV3), número total de vagens (NVT) e 

PGP. Já na seleção indireta em relação ao caráter PROD, todos os outros caracteres 

apresentaram ganho de seleção positivo, exceto número de dias de florescimento (NDF), Ciclo, 

número vagens de 0 grãos (NV0) e número de sementes por vagem (NSV). 

 

Palavras chaves: parâmetros genéticos, genótipos, índices, interações, ganho de seleção. 
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ABSTRACT 

 

The identification and study of characters of interest can be done from the beliefs of genetic 

parameters, which are useful in the selection of genotypes, where, in early generations, they 

can guide the selection process of the most promising progenies, and also to choose genitors 

with greater probability of generating recombinants with desired interactions. Thus, to achieve 

the desired success of a breeding program, breeders use selection indices, which allow 

simultaneous selection of a set of traits of agronomic importance. Therefore, the objective of 

this work is to estimate genetic parameters and define selection strategies in soybean genotypes 

in a genetic improvement program. The research was conducted under field conditions in the 

experimental area of the Soybean Genetic Improvement Program at the Federal University of 

Uberlândia (UFU). The experiment was conducted in a randomized block design consisting of 

68 treatments, which consisted of 4 segregating RCF4:5 populations from simple backcrosses, 

namely: UFUS 7010 x TMG 801 backcrossed TMG 801; UFUS 7010 x TMG 801 backcrossed 

with UFUS 7010; UFUS 7010 x BRSGO 7560 backcrossed with BRSG 7560, finally, UFUS 

7010 x BRSGO 7560 backcrossed with UFUS 7010. The controls used were UFUS 7010, TMG 

801, BRSGO 7560. The experiment was evaluated for agronomic traits and production 

components in the stages phenological R1, the data were submitted to analysis of variance, 

groupings by the Scott-Knott test, index based on sum of ranks - MULAMBA & MOCK (1978), 

genotype-ideotype distance index. It can be concluded that the selection indices provided the 

highest genetic gains for the two analyzed indices, were related to traits linked to production 

(PROD), total number of pods (TNP) and grain weight per plant (WGP). Direct showed the 

highest genetic gains in traits of agronomic interest for PROD, number of 2 and 3 grain pods 

(NP2 and NP3), total number of pods (TNP) and WGP. In the indirect selection in relation to 

the PROD character, all other characters showed positive selection gain, except number of days 

of flowering (NDF), Cycle, number of pods of 0 grains (NP0) and number of seeds per pod 

(NSP). 

 

Keywords: genetic parameters, genotypes, indices, interactions, selection gain. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

 A soja do ponto de vista econômico, tornou-se uma das commodities mais 

importantes, além de ter seu uso como principal fonte de óleo e proteína e para alimentação 

animal e humana (Hartman et al., 2011). Em função desta importância, os programas de 

melhoramento de soja foram aumentando tanto em quantidade como em qualidade com uso de 

técnicas estatísticas e de melhoramento.  

No início os programas de melhoramento da soja eram baseados principalmente na 

seleção repetida de sementes preferidas pelos agricultores da população cultivada, sendo que, a 

partir do início de 1900, a hibridização artificial foi utilizada para o desenvolvimento de 

populações segregantes (Zhang et al., 2021). 

Esta hibridização artificial, passou então a ser amplamente incorporada aos programas 

de melhoramento da soja, como forma de expansão da base genética, resultando assim em 

melhorias significativas em relação a adaptabilidade e produção da soja nos mais diferentes 

ambientes (Anderson et al., 2019).  Espera-se, portanto, que um novo genótipo, proveniente de 

um programa de melhoramento apresente uma boa adaptabilidade nas áreas de cultivo e 

concomitantemente ter de maneira simultânea um conjunto de características favoráveis que 

resulte em um aumento significativo da produtividade de grãos e atender às demandas do 

mercado, como por exemplo, teor de óleo (Vianna et al., 2019). 

Para que os novos genótipos tenham condições de atingir esta adaptabilidade, torna-se 

necessário a avaliação dos mesmos em vários ambientes (locais, épocas, safras, etc), pois desta 

forma é possível identificar os genótipos superiores e também obter melhores estimativas de 

parâmetros genéticos, fatores estes que auxiliam no processo de seleção e assim um maior 

sucesso do programa de melhoramento (Ashworth et al., 2020). 

Corroborando com os autores supracitados, Santos et. al. (2019), consideram que a 

identificação e estudo de caracteres de interesse pode ser feito a partir das estimativas de 

parâmetros genéticos, os quais são úteis na seleção de genótipos, onde, em gerações iniciais 

permitem orientar o processo de seleção das progênies mais promissoras, e também, escolher 

genitores com maior probabilidade de gerar recombinantes com interações desejadas. 

A seleção de genótipos em uma população com elevada variabilidade genética pode ser 

alcançada de forma direta, selecionando os indivíduos com melhor fenótipo, onde pode-se obter 

respostas positivas ou negativas a partir da relação das características com as outras (Cruz, 

2013). A seleção também pode ser alcançada a partir da seleção indireta diante do conhecimento 
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das correlações entre as variáveis; ou por intermédio de índices de seleção, que estimam valores 

de ganho genético fundamentados na seleção simultânea de vários caracteres (Cruz; Regazzi; 

Carneiro, 2012). A seleção indireta é fundamentada na correlação entre caracteres, porém deve-

se tomar cuidado ao selecionar um caractere que se correlaciona negativamente com um e 

positivamente com outro para não provocar mudança indesejada nas características da 

descendência. 

 Devido à dificuldade de selecionar múltiplas características simultaneamente e à 

complexidade de inferências sobre o que se quer selecionar, o conhecimento da associação entre 

características é de grande importância no melhoramento e surgiu necessidade de realizar 

seleção de um conjunto de características (Cruz; Regazzi; Carneiro, 2012). Desta forma, para 

alcançar o sucesso desejado de um programa de melhoramento, os melhoristas utilizam índices 

de seleção, os quais permitem realizar seleção simultânea de um conjunto de características de 

importância agronômica, como o índice de soma da “ranks” de Mulamba e Mock (1978) o qual 

consiste em classificar os genótipos em relação a cada um dos caracteres avaliados na ordem 

favorável, e o índice de distância do genótipo ideal que permite valores ótimos para cada 

variável, onde para cada valor são calculados a média, máximo e o mínimo (Silva et al., 2021; 

Cruz et al., 2017, Teixeira et al., 2017).  

 Desta forma, a aplicação de índices de seleção, estimação de parâmetros genéticos e 

outras técnicas de melhoramento resultará em um direcionamento ao melhorista para que o 

mesmo aumente os ganhos relacionados a caracteres de interesse, incurtindo assim em uma 

maximização da eficiência de um programa de melhoramento. Portanto, o objetivo deste 

trabalho é estimar parâmetros genéticos e definir estratégias de seleção em genótipos de soja 

em programa de melhoramento genético. 
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2 MATERIAL E MÉTODOS 

          

2.1. Área e esquema experimental 

 

A pesquisa foi conduzida em condições de campo na área experimental do Programa de 

Melhoramento Genético de Soja da Universidade Federal de Uberlândia (UFU), locada na 

Fazenda Experimental Capim Branco cujo georeferenciamento é 18º 52’ de latitude S, 48º 20’ 

de longitude W e 835 m de altitude, no município de Uberlândia (MG). 

O experimento foi conduzido em delineamento em blocos casualizados composto por 

68 tratamentos, os quais eram constituídos por 4 populações segregantes RCF4:5 provenientes 

de retrocruzamentos simples, sendo elas: UFUS 7010 x TMG 801 retrocruzada TMG 801; 

UFUS 7010 x TMG 801 retrocruzada com UFUS 7010; UFUS 7010 x BRSGO 7560 

retrocruzada com BRSG 7560, por fim, UFUS 7010 x BRSGO 7560 retrocruzada com UFUS 

7010. As testemunhas utilizadas foram UFUS 7010, TMG 801, BRSGO 7560. Cada tratamento 

teve 2 repetições. Cada parcela experimental foi composta por uma linha de 5,0 m de 

comprimento, espaçada das demais por 0,5 m, com densidade de semeadura de 20 sementes por 

metro linear. 

 

2.2. Instalação e condução do experimento          

 

O solo da área experimental foi previamente preparado pelo sistema convencional, no 

qual as operações realizadas foram uma subsolagem do solo, uma aração, duas gradagens e uma 

nivelação. Posteriormente, foi realizada a abertura das linhas com semeadora, com posterior 

balizamento da área experimental. A adubação foi realizada diretamente nos sulcos de 

semeadura com, aproximadamente, 5,0 cm de profundidade, empregando-se 400 kg ha- ¹ da 

fórmula NPK 08-28-16. 

As sementes de soja das progênies e seus genitores foram tratadas na data de semeadura. 

O tratamento das sementes foi realizado em copo descartável utilizando calda contendo 

inseticida sistêmico composto por 600 g L-¹ Imidacloprido na dose de 200 mL 100 kg sementes, 

fungicida sistêmico composto por 10 g L-¹ Ipconazol e 350 g L-¹ Tiram na dose de 200 mL 100 

kg sementes- ¹ e um enraizador composto por 2% (24,2 g L-¹) de Molibdênio e 4,0% (48,4 g L-

¹) de Zinco na dose de 200 mL 100 kg sementes. Após a secagem do tratamento químico foi 

realizado a inoculação das sementes com a bactéria fixadora de nitrogênio Bradyrhizobium 
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japonicum, utilizando o inoculante turfoso Bioma Brady Turfoso, contendo as cepas SEMIA 

5079 e SEMIA 5080 com a concentração de 5 x 109 células viáveis g-¹. 

A semeadura das sementes ocorre em 07 de outubro de 2021, a uma profundidade 

aproximada de 2,0 cm. A distribuição das sementes ocorreu no esquema de parcelas de 

progênies com parcelas dos genitores intercalados. A cada 20 parcelas de progênies RCF4:5 foi 

colocada uma parcela do genitor. 

Após a semeadura foi realizado o controle de plantas daninhas com a aplicações de 

herbicidas seletivos de pré-emergência composto por 960,0 g L-1 de S-Metolacloro e 46,2 g L-

1 de Nafta de Petróleo na dose de 1,0 L p.c. ha-1. O controle seguiu por meio de campinas 

manuais 

 No estádio fenológico V4 (quatro nós sobre a haste principal com folhas 

completamente desenvolvidas), de acordo com a escala de desenvolvimento da soja de Fehr e 

Caviness (1977), foi realizada a aplicação via foliar de um fertilizante comercial composto por 

4% (50,0 g L-¹) de nitrogênio total; 6% (75,0 g L-¹) de carbono orgânico total e aminoácidos 

livres; 1% (12,5 g L-¹) de cobalto; 5% (62,5 g L-¹) de molibdênio; 7% de agente quelante 

aminoácido e complexado por extrato de algas e aminoácidos a uma dose de 100 mL ha-¹, 

utilizando um volume de calda de 100 L ha-¹. Para esta operação foi utilizado um pulverizador 

manual 20 L de calda, com pressão constante de 2 BAR (ou 29 PSI), uma vazão de 0,35 L 

minuto. Ainda foi realizada a adubação de cobertura com cloreto de potássio (KCl) (60% K2O) 

a lanço na dose de 150 kg ha-¹. 

 

2.3. Avaliações 

  

 O experimento foi avaliado para os caracteres agronômicos e componentes de produção 

nos estádios fenológicos R1 (uma flor aberta em qualquer nó da haste principal) e R8 (95% das 

vagens na cor do genótipo) de acordo com a classificação de Fehr e Caviness (1977).  Para 

todos os caracteres, com exceção da produção de grãos por parcela foram amostradas as 5 

plantas fenotipicamente superiores. Foram avaliados os seguintes caracteres:  

I. Número de Dias para o Florescimento (NDF): corresponde o número de dias entre a 

data de emergência (VE) e a data em que 50% da parcela encontrava-se com pelo menos 

uma flor aberta na haste principal (R1);  

II. Altura da planta no florescimento (APF): foi mensurada a distância do colo da planta 

até o meristema apical da haste principal com auxílio de uma régua milimetrada no 

estádio fenológico R1, o resultado final foi expresso em cm planta; 
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III. Número de nós no florescimento (NNF): contagem manual do número de nós na haste 

principal no estádio fenológico R1, resultado final foi expresso em nós planta; 

IV. Ciclo: corresponde o número de dias entre a data de emergência (VE) e a data em que 

50% da parcela encontrava-se com 95% das vagens na cor prevista para o genótipo (R8);  

V. Produção de grãos por parcela (PROD): peso total de grãos de soja produzidos por 

parcela, expresso em gramas. 

VI. Altura da Planta na Maturidade (APM): altura medida em centímetros, com auxílio de 

régua, na haste principal do solo até o último nó visível, na maturidade (R8); 

VII. Número de Nós Totais na Maturidade (NNTM): obtida pela contagem de todos os nós 

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

VIII. Número de nós ramificados na maturidade (NNRM): número total de nós com 

ramificações da haste principal no estádio fenológico R8, resultado final foi expresso 

em nós planta; 

IX. Número de Nós Produtivos na Maturidade (NNPM): obtida pela contagem de todos os 

nós que apresentavam ramificações da haste principal (R8); 

X. Número de vagens com 1 grão (NV1): número total de vagens com um grão, na planta, 

posterior a colheita, resultado final foi expresso em vagens por planta; 

XI. Número de vagens com 2 grãos (NV2): número total de vagens com dois grãos, na 

planta, posterior a colheita, resultado final foi expresso em vagens por planta; 

XII. Número de vagens com 3 grãos (NV3): número total de vagens com três grãos, na 

planta, posterior a colheita, resultado final foi expresso em vagens por planta; 

XIII. Número de vagens com 3 grãos (NV0): número total de vagens com zero grãos, na 

planta, posterior a colheita, resultado final foi expresso em vagens por planta; 

XIV. Número de Vagens Totais (NVT): obtida pela contagem do número de vagens totais, na 

planta, posterior à colheita; 

XV. Número de sementes por vagem (NSV): contagem do número de sementes por vagem, 

posterior a colheita, resultado final foi expresso em sementes por planta; 

XVI. Peso de grão por planta (PGP): peso total de grãos de soja produzido por planta, 

expresso em gramas. 

 

2.4. Análises 
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A fim de avaliar a existência de variabilidade genética para os caracteres os dados foram 

submetidos a análises de variância (ANOVA) conforme o modelo abaixo: 

𝑌𝑖𝑗 = 𝜇 + 𝐵𝑗 + 𝐺𝑖 + 휀𝑖𝑗 

Em que: 

𝑌𝑖𝑗: observação do caráter no genótipo “i”, na repetição “j”; 

𝜇: média geral do caráter;  

𝐵𝑗: efeito aleatório do bloco “j”; 

𝐺𝑖: efeito fixo do genótipo “i”; 

휀𝑖𝑗: erro experimental associado ao genótipo “i” no bloco “j”. 

 

Em seguida estimou-se o coeficiente de determinação genotípico H2 conforme a 

formula: 

𝐻2 =
∅𝑔

𝑄𝑀𝑔𝑒𝑛ó𝑡𝑖𝑝𝑜

𝑟

  

 

𝜃𝑔 =
𝑄𝑀𝑔𝑒𝑛ó𝑡𝑖𝑝𝑜 − 𝑄𝑀𝑒𝑟𝑟𝑜

𝑟
 

 

Em que: 

𝐻2: coeficiente de determinação genotípico; 

∅𝑔: coeficiente quadrático genético; 

𝑄𝑀𝑔𝑒𝑛ó𝑡𝑖𝑝𝑜: quadrado médio dos genótipos;  

𝑄𝑀𝑒𝑟𝑟𝑜: quadrado médio do erro; 

𝑟: número de repetições 

 

Com a finalidade de realizar a seleção de progênies superiores, foi estabelecido como 

critérios de seleção a redução dos caracteres de ciclo e aumento dos demais caracteres de estudo. 

De modo a determinar os ganhos de seleção (GS) foi adotada a proporção de 25% das melhores 

progênies, sendo os GS para seleção indireta (𝐺𝑆𝑗(𝑖)) e direta (𝐺𝑆𝑖) baseados no diferencial de 

seleção, onde: 

 

𝐺𝑆𝑖 = (𝑋𝑠𝑖 − 𝑋𝑜𝑖)ℎ𝑖
2 =  𝐷𝑆𝑖ℎ𝑖

2 
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Em que: 

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

𝑋𝑠𝑖: média das progênies selecionadas para o caráter i; 

𝑋𝑜𝑖: média original da população para o caráter i;  

ℎ𝑖
2: herdabilidade do caráter i; 

𝐷𝑆𝑖: diferencial de seleção praticado na população; 

 

𝐺𝑆𝑗(𝑖) = 𝐷𝑆𝑗(𝑖)ℎ𝑖
2 

Em que: 

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

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

indivíduos selecionados com base no caráter i; 

ℎ𝑖
2: herdabilidade do caráter i; 

 

O índice baseado em soma de “ranks”- MULAMBA & MOCK (1978) consiste na 

hierarquização dos genótipos em relação a cada um dos caracteres, em ordem favorável ao 

melhoramento. Após classificados, são somadas as ordens de cada genótipo, resultando no 

índice de seleção, como descrito: 

 

𝐼 =  𝑟1 + 𝑟2 + 𝑟3 + 𝑟𝑛 

 

Em que: 

𝐼: é o valor do índice para determinado indivíduo; 

𝑟𝑗: a classificação (rank) do indivíduo para o caráter j; 

𝑟𝑛: o número de caráter considerados no índice; 

 

No o cálculo do índice da distância genótipo-ideótipo foram utilizados a média e os 

valores de máximo e mínimos de cada caractere. Sendo considerados Xij como a média do valor 

fenotípico do caráter j e no genótipo i. Foram considerados Yij como a média transformada do 

valor fenotípico, e Cij a constante relativa da depreciação da média do genótipo. 

 

Logo, teve-se:  

Se LIj ≤ Xij ≤ LSj, então Yij = Xij;  
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Se Xij < LIj, Yij = Xij + VOj – Lij – Cj;  

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

 

Em que: 

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

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

VOj: valor ótimo a ser apresentado pelo genótipo. 

 

Foi considerado que Cj = LSj – LIj. Assim, o valor da constante Cj garantiu que qualquer 

valor de Xij que estivesse próximo do intervalo que era satisfatório retornasse em um valor de 

Yij com magnitude próxima do valor ótimo (VOj). Dessa forma, os valores Yij obtidos por 

transformação foram padronizados e ponderados pelos pesos atribuídos a cada caráter, onde: 

 

𝑌𝑖𝑗 =  √𝑎𝑗

𝑌𝑖𝑗

𝑆(𝑌𝑗)
 

 

Em que: 

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

𝑎𝑗: peso ou valor econômico da característica. 

 

A fórmula a seguir foi utilizada para cálculo do valor ótimo que o genótipo representa: 

𝑉𝑂𝑖𝑗 =  √𝑎𝑗

𝑉𝑂𝑗

𝑆(𝑌𝑗)
 

 

A seguir foram estimados os índices com base na distância entre os genótipos e o 

ideótipo (DGI), de acordo com a equação abaixo: 

 

𝐼𝐷𝐺𝐼 =  √
1

𝑛
∑(𝑌𝑖𝑗 − 𝑉𝑂𝑗)²

𝑛

𝑗=1

 

 

 

As análises genético-estatísticas foram realizadas utilizando o programa computacional 

GENES (CRUZ, 2016). 
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3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

A existência de variabilidade genética é fundamental para que um programa de 

melhoramento tenha sucesso na seleção de linhagens superiores (Val et al., 2017; Soares et al., 

2020). Além disto, a estimação de parâmetros genéticos, também assume papel importante no 

melhoramento. Diante disto, são apresentados os resultados dessas estimativas (Tabela 1), onde 

observou-se a existência de variabilidade genética para todas as características avaliadas nas 

progênies RCF4:5 das populações segregantes a nível de 5% pelo teste de F (QMG). 

 

Tabela 1. Quadrado médio do genótipo (QMG), coeficiente de variação (CV), herdabilidade 

no sentido amplo (H2) e razão entre os coeficientes de variação genético e ambiental (CVg/CVe) 

de caracteres agronômicos de progênies RCF4:5 de 4 populações segregantes de soja conduzidas 

no município de Uberlândia (MG), safra 2021/2022. 

Caráter 
Semeadura Outubro de 2021  

QMG CV (%) H2 (%) CVg/CVe  

NDF 37,66* 6,16 83,77 1,61 

APF 120,78* 15,39 67,39 1,02 

NNF 1,55* 9,79 50,46 0,71 

Ciclo 105,76* 3,32 85,68 1,72 

PROD 45101,37* 24,52 66,16 0,98 

APM 640,06* 12,06 86,31 1,77 

NNTM 16,47* 14,00 67,61 1,02 

NNRM 3,62* 31,41 51,26 0,72 

NNPM 13,38* 20,45 48,66 0,69 

NV1 19,12* 36,32 36,80 0,54 

NV2 140,51* 32,94 60,48 0,87 

NV3 112,44* 38,64 52,86 0,75 

NVT 697,77* 29,46 56,78 0,81 

NV0 30,78* 45,52 58,56 0,84 

PGP 66,28* 29,59 57,35 0,82 

NSV 0,032* 5,07 63,21 0,92 

NDF: número de dias para o florescimento; APF: altura da planta no florescimento; NNF: número de nós no 

florescimento, Ciclo: número de dias do ciclo da planta; PROD: produtividade, APM: altura da planta na 

maturação, NNTM: número de nós totais na maturação; NNRM: número de ramificações na maturação; NNPM: 

número de nós produtivos na maturação, NV1, NV2, NV3, NV0: número de vagens de 1, 2, 3 e 0 grãos, 
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respectivamente, NVT: número de vagens totais, PGP: produção de grãos por planta (g); NSV: número de 

sementes por vagem. *: são significativos ao nível de 5% de significância para o teste de F. 

 

A precisão experimental alta faz com que ocorra uma redução na variação do acaso 

(Quadrado Médio do Resíduo), aumentando assim a chance de se encontrar diferenças 

significativas e melhores estimativas dos parâmetros genéticos. Como medida desta precisão, 

utiliza-se o coeficiente de variação (CV), sendo esta uma medida estatística bastante utilizada 

em ensaios agropecuários para avaliação da precisão dos experimentos. Portanto, quanto menor 

o CV, menor a variação do acaso, e consequentemente, uma maior precisão experimental 

(LEITE et al., 2015). Valores iguais ou abaixo de 20% para CV são considerados ideais 

(FERREIRA, 2018; PIMENTEL-GOMES, 2009). As características NDF, APF, NNF, Ciclo, 

APM, NNTM, NNPM, NSV apresentaram coeficientes de variação menor que 20%, portanto, 

estão dentro do considerado ideal. Valores altos para coeficiente de variação, ocorreram para 

as características PROD, NV0, NV1, NV2, NV3 e PGP. Entretanto, podem ser aceitáveis estas 

estimativas elevadas, em função das condições de avaliação e por serem características 

quantitativas e altamente influenciadas pelo ambiente (Silva et al., 2021; Leite et al., 2015; 

Costa et al., 2018). 

 A herdabilidade (H²) é utilizado para predizer o progresso do ganho de seleção de um 

caráter agronômico (Falconer, 1987; Sulistyo e Mejaya, 2018), refletindo os valores da herança 

que passarão para a próxima geração no processo de seleção de genótipos superiores. A 

variação deste coeficiente, ocorre no intervalo de 0 a 100%, sendo que, estimativas maiores do 

que 70% representam uma alta herdabilidade e valores entre 69 a 50% representam média-alta 

herdabilidade, sendo que uma herdabilidade média ocorrerá no intervalo de 20 a 50% e baixa 

herdabilidade está associada a valores menores que 20% (Silveira et al., 2006).  

As estimativas de H² apresentadas na Tabela 1, oscilam entre 36,80 e 86,31%, sendo 

que os caracteres NV1 e NNPM apresentaram coeficiente de herdabilidade médio, enquanto 

APF, NNF, NNMT, NNRM, PROD, NV2, NV3, NV0, NVT, PGP e NSV apresentaram 

coeficiente de herdabilidade médio-alto. Entretanto, os caracteres NDF, Ciclo e APM foram 

classificados como estimativas de alto coeficiente de herdabilidade. Segundo Leite et al. (2016), 

Santos et al. (2018) e Machado et al. (2017) os caracteres APF, APM, NNTM e PROD 

obtiveram resultados semelhantes ao realizado no estudo. Contudo, Bianchi et al. (2020) 

apontaram uma baixa estimativa de herdabilidade para o caráter de PROD, fator que pode 

acontecer devido a influência do ambiente. (Bárbaro et al., 2011; Hamawaki et al., 2012).  
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 Para a obtenção de ganhos genéticos na seleção de genótipos superiores utiliza-se como 

medida, a razão entre coeficiente de variação genético e ambiental (CVg/CVe). Desta forma, 

as condições favoráveis para seleção deste indicador é quando apresenta valores maiores ou 

iguais a uma unidade (Leite et al., 2016). Assim, de acordo com Cruz et al. (2012) a razão 

CVg/CVe, pode ser empregada como índice indicativo do grau de facilidade de seleção de 

progênies para cada caráter. Os caracteres NDF, APF, Ciclo, APM, NNTM obtiveram 

estimativas maiores do que 1, sendo, portanto, favoráveis para seleção fenotípica. Assim, como 

neste estudo, Silva et al. (2021), Azevedo et tal. (2021) e Leite et al. (2015) obtiveram resultados 

maiores que uma unidade para alguns dos caracteres citados.  

Além disso, foi determinada a formação de diferentes grupos pelo teste de agrupamento 

de Scott-Knott a uma significância de 5% para os caracteres agronômicos avaliados. As 

amplitudes das médias de cada um dos grupos dentro dos caracteres são apresentadas na Tabela 

2. 

Para NDF foram formados 3 agrupamentos sendo que o agrupamento que apresentou 

melhor desempenho possui 39 progênies RCF4:5 e apresenta uma amplitude de 31 a 40 dias, 

seguido pelo agrupamento formado por 23 progênies RCF4:5 com média de 41 a 45,5 dias, e por 

fim, 6 progênies RCF4:5 com desempenho inferior.  

Verificou-se que, para a variável ciclo ocorreu a formação de 4 agrupamentos, os quais 

o melhor grupo apresentou 9 progênies RCF4:5 precoces com uma média de 100 a 109 dias, 

seguido de 23 progênies com uma média de 109,5 a 115,5 dias e o pior grupo apresentou 3 

progênies RCF4:5 tardias como amplitude média de 133,5 a 134 dias. Bordin et al. (2022) 

observaram uma variação entre 100 a 130 dias para Ciclo, apresentando resultados semelhantes 

ao deste estudo. 

Segundo Almeida et al. (2013) as cultivares de soja são classificadas em precoce com 

111 dias, semiprecoce 112 a 124 dias e tardia maior que de 125 dias. Nos 4 agrupamentos 

formados neste estudo, dois deles os genótipos se classificam como tardios. 

Progênies que resultam em cultivares precoces tem sido um destaque cada vez maior no 

mercado, devido ao fato de possibilitarem a pratica da safrinha, apresentar uma alternativa para 

evitar doenças foliares e final de ciclo (rotação de culturas). Desta forma, é possível diminuir o 

gasto com defensivos ao longo do ciclo (Bezerra et al., 2017; Hartman; Sikora; Rupe, 2015; 

Rocha et al., 2012; Gesteira et al., 2015). 
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Tabela 2. Agrupamento de médias dos valores fenotípicos em relação ao número de genótipos 

para os caracteres agronômicos de progênies RCF4:5 de 4 populações segregantes de soja e suas 

testemunhas conduzidas no município de Uberlândia (MG), safra 2021/2022. 

Caráter Número de progênies Amplitude das médias Grupos 

NDF 

6 48 - 50,5 A 

23 41 - 45,5 B 

39 31 - 40 C 

APF 
21 44,3 - 59,2 A 

47 26,4 - 42,9 B 

NNF 68 6,3 - 11,2 A 

CICLO 

3 133,5 - 134 A 

6 125 - 128 B 

27 117 - 124 C 

23 109,5 - 115,5 D 

9 100 - 109 E 

PROD 
32 525,25 - 1005,4 A 

36 158,95 - 503,45 B 

APM 

13 95,15 - 116,55 A 

24 78,2 - 92,7 B 

31 41,5 - 75,51 C 

NNTM 
31 17,2 - 22,9 A 

37 11,0 - 16,5 B 

NNRM 
25 4,8 - 8,3 A 

43 1,1 - 4,5 B 

NNPM 
31 13,1 -18,8 A 

37 8,27 - 12,8 B 

NV1 68 4,5 - 19,5 A 

NV2 
13 29,0 - 50,0 A 

55 9,8 - 27,2 B 

NV3 68 5,5- 43,6 A 

NVT 

3 104,2 - 133,9 A 

13 68,9 - 93,0 B 

52 30,7 - 64,3 C 

NV0 

3 19,1 - 20,9 A 

13 10,6 - 14,0 B 

52 2,3 - 9,7 C 

PGP 

3 32,0 - 41,9 A 

19 20,1 - 26,6 B 

46 7,4 - 18,7 C 

NSV 

49 2,1 - 2,4 A 

15 2,0 - 2,1 B 

4 1,7 - 1,9 C 
NDF: número de dias para o florescimento; APF: altura da planta no florescimento; NNF: número de nós no 

florescimento, Ciclo: número de dias do ciclo da planta; PROD: produtividade, APM: altura da planta na 

maturação, NNTM: número de nós totais na maturação; NNRM: número de ramificações na maturação; NNPM: 

número de nós produtivos na maturação, NV1, NV2, NV3, NV0: número de vagens de 1, 2, 3 e 0 grãos, 

respectivamente, NVT: número de vagens totais, PGP: produção de grãos por planta (g); NSV: número de 

sementes por vagem.  
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Para o caráter APF e APM foram formados dois e três agrupamentos respectivamente. 

A APF o maior grupo foi constituído por 47 progênies RCF4:5 apresentando amplitude média 

de 26,4 a 42,9 cm planta-1, seguido por 21 progênies RCF4:5 apresentando média 44,3 a 59,2 

cm planta-1 como o menor grupo. Quanto à APM um grupo foi formado por 13 progênies RCF4:5 

com média de 95,15 a 116,55 cm planta-1, seguido por 24 progênies RCF4:5 com amplitude 

média de 78,2 a 92,7 cm planta-1, e por fim, o maior grupo com 31 progênies RCF4:5 

apresentando média 41,5 a 75,51 cm planta-1. 

 Durante a floração plantas mais altas apresentam maior altura na maturidade, 

favorecendo o processo de colheita devido à altura da inserção da primeira vagem ser maior 

(Almeida et al. 2011, Leite et al. 2015). Contudo, as plantas de soja com altura superior a 90 a 

100 cm favorecem o acamamento, e prejudicam na eficiência das colhedoras, 

consequentemente, afetam a produção final (Carvalho et al., 2010; Bezerra et al., 2017).  

 Apenas um agrupamento foi formado para os seguintes caracteres: NNF com amplitude 

média de 6,3 a 11,2 nós planta-¹, NV1 apresentando média de 4,5 a 19,5 sementes por vagem e 

NV3 com a média de 5,5 a 43,6 sementes por vagem. Já o NV0 e NSV apresentaram a formação 

de três agrupamentos, onde no NV0 o maior número de progênies está na menor amplitude 

média, consequentemente, apresentando menos vagens sem nenhum grão.  

 De acordo com Sediyama et al. (2015) uma planta de soja com alto potencial deve 

apresentar em média 17 a 18 nós na haste principal. No entanto, Perini Júnior et al. (2012) 

observaram em sete cultivares diferentes, estimativas de média variando de 12,03 a 16,01 nós 

na haste principal.  No presente trabalho, 31 progênies RCF4:5 apresentaram a média de NNPM 

entre 13,1 a 18,8 nós produtivos por planta na haste principal, 31 progênies de RCF4:5 

apresentaram a média 17,2 a 22,9 nó totais por planta (NNTM), 25 progênies de RCF4:5 

resultaram numa amplitude média 4,8 a 8,3 ramificações por planta. 

 Para o caráter PGP e PROD foram formados três e dois agrupamentos, respectivamente, 

no qual em ambos agrupamentos as maiores amplitudes de média apresentaram o menor 

número de progênies, onde PROD apresentou 32 progênies RCF4:5 e PGP apresentou três 

progênies de RCF4:5. Machado et al. (2017) encontrou uma PROD entre 1495,6 a 5020,6 kg ha-

1, Cunha et al. (2013) corresponderam a 1433,70 a 4393,59 kg ha-1, e Almeida et al. (2011) 

também encontraram resultados semelhantes maiores que o encontrado neste estudo. Este fator 

pode se dar conta a influências climáticas atípicas do ano como chuva, que afetou a colheita e 

secagem de grãos.  
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 Os índices de seleção em programas de melhoramento são importantes para 

reconhecimento e seleção de genótipos superiores. Dessa forma, quando se tem vários atributos 

de interesse econômico, com os índices, será possível obter uma maior eficiência dentro dos 

processos de seleção de progênies (Teixeira et al., 2017). Portanto, a Tabela 3 apresenta 

estimativas de ganho de seleção pela seleção direta e indireta das progênies. 

 Constatou-se que no ganho seleção (GS) direto o caráter NV1, NV2 e NV3 apresentaram 

um ganho direto de 14,14%, 27,57% e 25,09%. Para os caracteres NDF, Ciclo e NV0 observou 

que a seleção direta possibilitou a redução no ciclo das progênies e a redução de vagens sem 

grãos. Verificou-se ganhos favoráveis pela seleção direta para todos os caracteres avaliados.   

 Ao selecionar diretamente o caráter NDF, APF e NNF ocorreu o GS por meio da seleção 

indireta, que ocasionou aumento da produtividade em todos os casos. Para a variável NDF 

apesar de ocorrer uma pequena redução em NNPM e NV1 o aumento da produtividade se dá 

devido ao ganho de seleção em outras variáveis como NV2 e NV3. Assim, a seleção desses 

genótipos precoces poderá resultar em genótipos mais produtivos.  

 Além do NDF e Ciclo, para a variável PROD a seleção indireta para os caracteres APF, 

NFF, APM, NNTM, NNRM, NNPM, NV1, NV2, NV3, NVT e PGP apresentaram GS indireta 

de 1,5%, 7,94%, 3,73%, 6,53%, 7,96%, 10,15%, 5,79%, 11,68%, 7,23%, 11,25% e 10,67% 

respectivamente. O GS pela seleção direta de PROD apresentou uma das maiores estimativas, 

na ordem de magnitude de 23,26%.  

 A estimativa de ganho por meio da seleção direta, encontra-se bem abaixo do resultado 

encontrado por Passos et al. (2011), o qual apontaram resultados para a seleção direta com 

maiores ganhos de produtividade com a média de 73,85%. Já Bizari et al. (2017) verificaram 

através de seleção direta ganho de seleção para o caráter produtividade de grãos, o qual 

apresentou uma média 34,58%, resultado bem mais próximo do encontrado no presente neste 

trabalho. Uma possível explicação para esta variação de resultados encontrados na literatura, é 

variação genética presente nos diferentes materiais avaliados e em diferentes condições.  
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Tabela 3. Estimativas de ganho de seleção obtidas para os caracteres avaliados, pela seleção direta e indireta em progênies RCF4:5 de 4 populações 

segregante de soja conduzidas no município de Uberlândia (MG), safra 2021/2022. 

 

Caráter NDF APF NNF Ciclo PROD APM NNTM NNRM NNPM NV1 NV2 NV3 NV0 NVT PGP NSV 

NDF -9,68¹ -9,33 -1,03 -2,32 -3,03 -1,67 -1,75 -6,45 0,38 2,12 -8,07 -8,07 -9,25 -6,35 -4,34 -1,87 

APF 5,68 16,02 3,71 1,79 1,5 7,95 1,74 5,69 0,39 2,89 5,4 0,21 10,2 4,07 1,15 -0,22 

NNF 2,7 10,8 5,73 0,07 7,94 7,84 2,0 -0,45 -0,44 -0,04 0,67 -1,89 5,05 0,23 -1,61 0,06 

Ciclo -3,77 -3,91 -0,41 -6,0 -0,18 -6,74 -2,81 -2,57 -1,66 0,62 -5,22 0,37 -1,93 -2,38 -2,09 -0,02 

PROD 1,82 4,26 3,0 0,77 23,26 6,51 5,14 5,07 3,66 4,89 16,99 7,97 7,25 10,97 10,66 0,09 

APM 1,35 6,30 2,27 1,59 3,73 22,88 12,17 -1,48 9,45 3,56 5,38 6,85 13,86 6,98 6,66 0,81 

NNTM 0,93 0,96 1,0 1,44 6,53 19,49 14,05 3,68 11,09 4,41 12,78 14,40 12,42 13,60 10,98 1,33 

NNRM 4,22 -0,89 -1,53 2,4 7,96 -2,56 2,66 19,81 1,65 7,08 20,05 10,75 10,83 14,06 13,33 -0,15 

NNPM -1,21 -2,6 0,41 1,3 10,15 17,07 13,54 3,31 11,92 7,02 17,42 13,55 14,43 13,67 11,92 0,54 

NV1 -0,74 0,09 0,52 0,05 5,79 2,18 1,46 7,81 1,95 14,14 15,22 5,37 12,12 9,79 12,61 -2,24 

NV2 3,33 0,84 0,13 3,16 11,68 10,05 8,89 13,26 7,04 9,75 27,57 16,30 20,26 18,08 17,97 -0,01 

NV3 1,14 0,98 0,83 0,40 7,23 4,39 5,80 7,86 4,84 3,48 17,82 25,09 17,37 10,87 17,53 2,87 

NV0 -1,79 -3,51 0,01 -1,83 -0,13 -2,98 -1,42 -8,39 -0,29 -4,03 -9,21 -2,95 -27,62 -8,9 -4,32 0,98 

NVT 1,03 2,40 1,51 1,50 11,25 11,41 9,85 9,07 7,84 8,83 25,15 22,53 20,43 21,64 19,92 1,25 

PGP 0,04 -1,9 -0,1 1,44 10,67 4,99 7,05 11,01 6,11 10,54 22,13 20,04 12,96 19,16 21,95 0,58 

NSV 0,98 1,64 0,94 0,16 -0,76 0,21 0,55 -1,96 1,17 -8,13 -1,0 13,25 1,75 -3,57 4,18 3,95 

 

Em destaque corresponde ao ganho de seleção direta do caractere. NDF: número de dias para o florescimento; APF: altura da planta no florescimento; NNF: número de nós no 

florescimento, Ciclo: número de dias do ciclo da planta; PROD: produtividade, APM: altura da planta na maturação, NNTM: número de nós totais na maturação; NNRM: 

número de ramificações na maturação; NNPM: número de nós produtivos na maturação, NV1, NV2, NV3, NV0: número de vagens de 1, 2, 3 e 0 grãos, respectivamente, NVT: 

número de vagens totais, PGP: produção de grãos por planta (g); NSV: número de sementes por vagem. 
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O índice de seleção proposto por Mulamba & Mock (1978) é um dos índices com 

grande destaque em relação ao uso, sendo conhecido como soma de “ranks”, onde é 

classifica-se os genótipos para cada um dos caracteres avaliados em ordem favorável ao 

melhoramento. Já o índice baseado na distância genótipo-ideótipo, admite a definição de 

valores ótimos para cada variável, sendo calculada a média, o máximo e mínimo dos 

valores (Rezende et al., 2014). Os resultados encontrados para ganhos de seleção obtidos 

pelo índice da soma de “ranks” de Mulamba e Mock (1978) e índice da distância 

genótipo-ideótipo estão apresentados na Tabela 4. 

 

Tabela 4. Estimativas dos ganhos de seleção (GS%) para caracteres pela seleção pelo 

índice distância Genótipo-Ideótipo e índice da soma de “ranks” de Mulamba, Mock 

(1978) para progênies RCF4:5 de 4 populações segregantes RCF4:5 de soja conduzidas no 

município de Uberlândia (MG), safra 2021/2022. 

Caráter 

Ganho de Seleção (%) 

Mulamba e Mock (1978) 
Distância Genótipo-

Ideótipo 

NDF 0,35 0,41 

APF 3,36 0,41 

NNF 2,07 1,31 

Ciclo 1,68 1,17 

PROD 8,95 11,7 

APM 15,67 7,66 

NNTM 11,39 8,17 

NNRM 7,13 9,32 

NNPM 9,24 6,81 

NV1 7,18 7,79 

NV2 20,08 24,46 

NV3 18,04 23,11 

NV0 13,45 13,82 

NVT 16,97 20,48 

PGP 16,44 19,71 

NSV 1,1 1,51 

Ganho total 155,14 158,41 

NDF: número de dias para o florescimento; APF: altura da planta no florescimento; NNF: número de nós 

no florescimento, Ciclo: número de dias do ciclo da planta; PROD: produtividade, APM: altura da planta 

na maturação, NNTM: número de nós totais na maturação; NNRM: número de ramificações na maturação; 

NNPM: número de nós produtivos na maturação, NV1, NV2, NV3, NV0: número de vagens de 1, 2, 3 e 0 

grãos, respectivamente, NVT: número de vagens totais, PGP: produção de grãos por planta (g); NSV: 

número de sementes por vagem. 
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Observou-se de acordo com a Tabela 4 que o índice distância genótipo-ideótipo 

foi o que apresentou o maior ganho total com 158,41% em relação ao índice da soma de 

“ranks” de Mulamba & Mock (1978) que resultou no ganho total de 155,14%. Para o 

caráter PROD o índice genótipo-ideótipo apresentou um maior incremento quando 

comparado ao índice de soma de “ranks” de Mulamba & Mock (1978) e para as variáveis 

APF, NNF, Ciclo, APM e NNMT o ganho de seleção mostrou-se maior pelo índice de 

soma de “ranks” de Mulamba & Mock (1978).  

Os caracteres NV2, NV3, NVT e PGP apresentaram os maiores ganhos genéticos 

tanto no índice de seleção genótipo-ideótipo quanto índice de soma de “ranks” de 

Mulamba & Mock (1978). Um fato a ser ressaltado é de que esses caracteres fazem parte 

dos componentes da produção da soja, ou seja, afetam diretamente e de forma positiva a 

produção, que possivelmente pode ter afetado a estimativa do índice de seleção da 

produção na ordem de 11,7%. 

A partir desses resultados observa-se que a distância genótipo-ideótipo em todo 

seu conjunto apresentou resultados distribuídos de maneira mais uniforme, e, portanto, 

resultou em ganhos mais favoráveis quando comparados ao outro índice de seleção 

analisado (índice de soma de “ranks”).  
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4 CONCLUSÕES 

  

Nas condições experimentais analisadas, podemos concluir que: 

 

A. A herdabilidade foi de alta magnitude para a maioria dos caracteres avaliados como 

NDF, Ciclo e APM. 

 

B. A relação CVg/CVe foi favorável para seleção dos caracteres NDF, APF, Ciclo, APM, 

NNTM nas 68 progênies de soja analisadas.  

 

C. A seleção direta apresentou os maiores ganhos genéticos nos caracteres de interesse 

agronômico para PROD, NV2, NV3, NVT e PGP. Já na seleção indireta em relação ao 

caráter PROD, todas os outros caracteres (APF, NNF, APM, NNTM, NNRM, NNPM, 

NV1, NV2, NV3, NVT e PGP) apresentaram estimativas de ganho de seleção positivo, 

exceto para os caracteres (NDF, CICLO, NV0 e NSV), ou seja, os que estão relacionados 

com a precocidade das progênies avaliadas.  

 

D. Os índices de seleção proporcionaram os maiores ganhos genéticos para os dois índices 

analisados, estavam relacionados a caracteres ligados a produção (PROD), número de 

vagens total (NVT) e peso de grão por planta (PGP).   
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