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APRESENTACAO

A soja (Glycine max (L.) Merrill) € uma espécie produtora de graos de alta
demanda internacional e ocupa posicao de destaque na economia brasileira. O
Brasil, os Estados Unidos e a Argentina sdo os maiores produtores de soja no
mundo.

O sucesso dessa leguminosa no Brasil estd associado ao avango
tecnologico, ao clima, que é favoravel para o desenvolvimento da cultura, o
manejo adequado e aos programas de melhoramento genético, que contribuem
para a adaptacao e expansao da soja nas diferentes regides do pais.

Dentro dos programas de melhoramento genético, ha ferramentas uteis
que auxiliam os melhoristas na tomada de decisbes, tais como: as pesquisas
relacionadas as estimativas de parametros genéticos, analise dialélica e
diversidade genética.

Determinar estimativas de parametros genéticos e conhecer a capacidade
combinatéria dos genodtipos auxiliam na identificagdo de combinagdes
promissoras que podem proporcionar maior variabilidade genética nas geragdes
segregantes.

Ademais, o estudo da diversidade genética permite, nas etapas iniciais do
melhoramento genético e por meio das técnicas multivariadas, analisar caracteres
morfolégicos, agrondmicos e moleculares com o intuito de selecionar genitores
para hibridagao.

A presente tese esta dividida em trés capitulos. O capitulo | refere-se a um
artigo de revisao que analisa, por meio da bibliometria, os ultimos 20 anos de
avangos no melhoramento genético de soja; Ja no capitulo Il, os objetivos foram
obter as estimativas dos parametros genéticos e estimar o ganho de selegédo em
populagdes F2, além de avaliar a capacidade combinatéria de trés genitores de
soja por meio do dialelo parcial; e no capitulo Ill, objetivou-se determinar a
diversidade genética entre gendtipos de soja com uso de marcadores
microssatélites e caracteres agrondmicos, e indicar combinagdes promissoras

para o programa de melhoramento.



CAPITULO | - Melhoramento genético de soja: uma analise bibliométrica dos
ultimos 20 anos de avancos

Silvia Barbosa Ferreira®™, Bruno Henrique Gomes', Polianna Alves Silva Dias?,

Ana Paula Oliveira Nogueira'

"Universidade Federal de Uberlandia, Instituto de Biotecnologia, CEP 38405-320,
Uberlandia, MG, Brasil. E-mail: ferreirasb@ufu.br. Autor para correspondéncia.

?Instituto Federal Goiano, Campus Urutai, CEP 75790-000, Urutai, GO, Brasil.

ABSTRACT
Over the years, soybean has seen a significant productivity increase as a result of

genetic breeding. To better understand the publishing trend in the research field of
genetic breeding in the last 20 years, this study conducted a bibliometric analysis
using the Web of Science and Scopus databases. The results show that, in the
last 20 years, the number of publications in this field have increased. The top three
countries with the highest number of publications were Brazil, United States and
China. The journal Pesquisa Agropecuaria Brasileira (Brazilian Agricultural
Research) stood out as the main publisher in the field of genetic breeding of
soybean. Moreover, two out of the five most relevant institutions measured by the
number of publications are located in Brazil: Universidade Federal de Vigosa and
Universidade Federal de Uberlandia. Additionally, four out of the ten authors with
the most publications in this field are linked to these institutions. On another hand,
a keyword analysis indicated that “genetic diversity” appears as one of the top ten
results. Therefore, this research, through bibliometric analysis and its tools, was
able to measure the timeline of research development and establish a profile of
scientific production in the field of genetic improvement.

Keywords: Glycine max; genetic diversity; genetic parameters; database; meta-

analysis



RESUMO

A soja, ao longo dos anos, alcangou niveis de produtividade significativos devido
ao melhoramento genético. Para compreender as tendéncias de publicagdo no
campo da pesquisa com melhoramento genético de soja nos ultimos 20 anos,
realizou-se uma analise bibliométrica acessando as bases de dados Web of
Science e Scopus. Os resultados mostraram que, nos ultimos 20 anos, 0 numero
de publicacdes na area aumentou. Além disso, os trés paises que tiveram o maior
numero de publica¢des foram Brasil, Estados Unidos e China. A revista Pesquisa
Agropecuaria Brasileira destacou-se como o principal periédico que publica na
area de melhoramento genético de soja. Ademais, duas das cinco instituicdes
mais relevantes em numero de artigos associados a area estavam localizadas no
Brasil, Universidade Federal de Vigcosa e Universidade Federal de Uberlandia.
Inclusive, quatro dos dez autores que mais publicaram em melhoramento de soja
estdo vinculados a estas instituicdes. A analise de palavras-chave mostrou que
“diversidade genética” esta entre as dez palavras que mais apareceram. Portanto,
a pesquisa realizada por meio da bibliometria e suas ferramentas foi capaz de
mensurar a linha temporal de evolugdo dos estudos e estabelecer um perfil

acerca da producéo cientifica.

Palavras-chave: Glycine max; diversidade genética; parametros genéticos; base

de dados; meta-analise.

1 INTRODUGCAO

A soja (Glycine max) é a principal fonte de proteina e 6leo vegetal no mundo
(HARTMAN et al., 2021). Essa leguminosa, ao longo dos anos, alcangou niveis de
produtividade expressivos devido ao melhoramento genético e ao manejo
adequado (PINTO, 2014).

Os programas de melhoramento genético buscam cada vez mais
caracteristicas de interesse que, quando reunidas em um gendtipo, podem levar a
um alto desempenho produtivo (MARANNA et al., 2021). Por isso, otimizar os
estudos sobre a estrutura da planta, composicdo das sementes, resisténcia a
pragas e doengas séo objetivos nos programas de melhoramento (LOPES et al.,
2021).



Para se obter sucesso no melhoramento, ha ferramentas que orientam e
auxiliam na tomada de decisdes, como as pesquisas relacionadas as estimativas
de parédmetros genéticos e de diversidade genética. Para ABEBE et al. (2021),
conhecer a variabilidade genética auxilia na selecdo de linhagens parentais a
serem utilizadas em cruzamentos e possibilita um melhor aproveitamento do
germoplasma em programas de melhoramento. Ja as estimativas de parametros
genéticos, permitem a identificacdo e estudo dos caracteres de interesse
(GESTEIRA et al., 2018) e serdo uteis para analisar e determinar estratégias de
selecao que levem aos maiores ganhos genéticos.

A analise bibliométrica € um método estatistico que tem sido aplicado em
muitos campos de estudo e utiliza tecnologias modernas para avaliar
quantitativamente artigos, livros e outros tipos de publicagbes (LIU et al., 2022).
Esse tipo de analise auxilia pesquisadores a encontrar tendéncias de pesquisa e
obter grandes publicagdes classicas (ZHANG & CHEN, 2020). No entanto, ainda
ha poucas publicagbes especificas com analise bibliométrica em soja, o que faz
deste artigo uma ferramenta importante para estudar as tendéncias e areas-chave
da pesquisa com melhoramento genético de soja nos ultimos anos.

Ao considerar a relevancia do melhoramento genético de soja, bem como as
ferramentas utilizadas por ele, a presente revisdo bibliométrica teve como objetivo
analisar bancos de dados e reunir artigos e informacbdes sobre a pesquisa

realizada com melhoramento genético da soja entre os anos de 2001 e 2021.

2 ANALISE DE DADOS E METODOS
2.1 Coleta e preparo de dados

A pesquisa foi realizada com base nos artigos publicados entre os anos de
2001 e 2021 e se limitou aos seguintes termos: soja, melhoramento, diversidade
genética e parametros genéticos. Iniciou-se o trabalho de coleta bibliométrica em
outubro de 2022 acessando as bases de dados Web of Science e Scopus. Devido
ao periodo em que ocorreu a coleta, os dados referentes ao ano de 2022 néao
foram computados, pois o mesmo nao havia finalizado, o que levaria a

inconsisténcia nos resultados.



Realizou-se uma triagem preliminar das publicagdes, que utilizou os
seguintes comandos: TS = (“soja”) e AK = (“melhoramento” ou “diversidade
genética” ou “parametros genéticos”); TITLE-ABS-KEY (*soja) e AUTHKEY
(melhoramento ou "diversidade genética” ou “pardmetros genéticos”). Nesta
andlise havia 546 documentos na Web of Science e 811 na Scopus.
Posteriormente, foram retirados os possiveis documentos duplicados com a
utilizacdo do software R, o que gerou um documento final com 819 artigos. O
download e a conversao dos dados para o formato BibTex (pacote Bibliometrix no

software R) foram realizados para posterior analise bibliométrica.

2.2 Analise estatistica

A anadlise estatistica foi baseada no numero de publicacbes e numero
citado por cada pais, periddico, autor e instituigdo. Usou-se o wordcloud para
identificar as 50 palavras-chave mais usadas em estudos que envolvem

melhoramento de soja nos ultimos 20 anos.

Utilizou-se o mapa de estrutura conceitual com 50 termos, as palavras-chave
do autor, divididos em 2 grupos gerados automaticamente. Este mapa de palavras
foi feito utilizando o método MCA - Analise de Correspondéncia Multipla, uma
técnica utilizada para identificar documentos que expressam conceitos comuns.
Quanto mais préximas as palavras-chave estiverem, mais proximas elas estarao
em um cluster ou agrupamento (LIU et al., 2020).

Neste artigo, foram realizadas as estatisticas bibliométricas e analise de
texto. Avaliou-se o numero de publicacbes e citagbes anuais, peridodicos mais
produtivos, autores mais produtivos, instituicbes mais produtivas, paises mais
produtivos e palavras-chave mais utilizadas. Para a analise de dados e
mapeamento foi utilizado o software R 4.0.3 - pacote Bibliometrix no software
RStudio (R Core Team, 2022).

3 RESULTADOS E DISCUSSAO
3.1 Numero de artigos publicados em melhoramento de soja

A evolugdo nas publicagdes em melhoramento genético de soja ao longo

dos ultimos 20 anos é mostrada na Tabela 1.


https://www.mdpi.com/2073-4395/10/12/1989#fig_body_display_agronomy-10-01989-f001

Tabela 1. Evolugédo anual da quantidade de artigos publicados em melhoramento
de soja de 2001 a 2021.

ANO ARTIGOS ANO ARTIGOS
2001 17 2012 34
2002 10 2013 43
2003 19 2014 41
2004 14 2015 49
2005 17 2016 48
2006 21 2017 86
2007 24 2018 47
2008 22 2019 62
2009 32 2020 69
2010 36 2021 86
2011 34 - -

Fonte: Web of Science e Scopus.

Dos 819 documentos analisados na presente pesquisa, 350 foram
publicados entre os anos 2017 e 2021, o que representa, aproximadamente, 43%
do total de artigos. A crescente quantidade de pesquisas e, consequentemente,
de publicacdes na area de melhoramento pode estar relacionada a importancia
global dessa leguminosa como cultura.

No periodo de 2000/01 a 2016/17, a producdo mundial de soja cresceu de
176 para 350 milhdes de toneladas (+99%). De 1960 a 2018, aumentou
consideravelmente a produtividade devido ao avango tecnoldgico. Instituicdes e
corporacdes de pesquisa, desenvolvimento e inovagao, desenvolveram pacotes
tecnoldgicos, o que possibilitou a criagdo de cultivares mais produtivas e sistemas
de producao mais eficientes. Assim, a produtividade média mundial passou de
1.180 kg ha™' em 1960 para 2.919 kg ha' em 2017, um incremento de 147%
(CONTINI et al., 2018).

Atualmente, a produgdo mundial de soja € de 369,029 milhdes de toneladas
(USDA, 2023). Para mais, a soja necessita de um continuo estudo e
conhecimento da espécie, bem como das relacbes com o ambiente em que é
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cultivada, tornando, dessa forma, a pesquisa para o desenvolvimento de novas
cultivares cada vez mais necessaria (CARVALHO & MAMBRIN, 2022).

3.2 Periodicos mais relevantes

Os estudos relacionados a area de melhoramento de soja constaram em 365
periodicos no periodo de 2001 a 2021. O peridédico Pesquisa Agropecuaria
Brasileira ocupa o primeiro lugar com 36 publicagbes, seguido dos periddicos
Bioscience Journal (30), Crop Breeding and Applied Biotechnology (22), Euphytica
(22) e Frontiers in Plant Science (20). Esses periddicos estdo intimamente
relacionados a plantas (culturas) e destacam-se por publicarem artigos cientificos
originais que contribuem para o desenvolvimento cientifico e tecnolégico do
melhoramento vegetal e da agricultura.

A revista Pesquisa Agropecuaria Brasileira (PAB), que tem fator de impacto
(JIF) de 1.088, é editada pela Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria
(EMBRAPA), vinculada ao Ministério da Agricultura, Pecuaria e Abastecimento do
governo brasileiro, e destina-se a divulgacdo de trabalhos técnico-cientificos
originais e inéditos ligados a agropecuaria (BORSATTO et al, 2017). A
abordagem multidisciplinar deste periddico tem favorecido o lugar ocupado por ele
em relagdo ao numero de publicagdes em melhoramento de soja.

O periddico Bioscience Journal é editado pela Universidade Federal de
Uberlandia e tem fator de impacto (JIF) de 0.469. A Crop Breeding and Applied
Biotechnology (CBAB), Euphytica e Frontiers in Plant Science tém JIF de 1.482,
2.185 e 6.627, respectivamente. Este fator € uma métrica calculada a partir de
dados indexados na base de dados Web of Science Core Collection, uma média
de quanto um artigo publicado naquele periddico é citado a cada ano (PLIEGO Jr,
2023). Assim, no cenario de avaliagao cientifica, valores maiores desse fator
indicam que o periédico tem um maior alcance na comunidade cientifica e uma
melhor visibilidade (ROSAS et al., 2020).

3.3 Instituicoes e autores mais relevantes em melhoramento de soja
Das instituicbes com maior produtividade cientifica em melhoramento de

soja, destacam-se no Brasil as universidades federais de Vigosa e de Uberlandia,



nos Estados Unidos as universidades de Missouri e lllinois e o Institute of Crop

Science na China (Tabela 2).

Tabela 2. As cinco instituicdes mais relevantes em numero de artigos associados

ao melhoramento genético da soja no periodo de 2001 a 2021.

INSTITUICOES PAIS ARTIGOS
UNIVERSIDADE FEDERAL DE VICOSA Brasil 80
UNIVERSIDADE DE MISSOURI Estados Unidos 71
INSTITUTO CROP SCIENCE China 51
UNIVERSIDADE DE ILLINOIS Estados Unidos 50
UNIVERSIDADE FEDERAL DE UBERLANDIA Brasil 48

A relevancia € medida de acordo com o numero de artigos publicados por autores e coautores

vinculados a estas instituicdes. Fonte: Web of Science e Scopus.

Estas cinco instituicdes mais relevantes contribuiram com 300 artigos,
correspondendo a mais de 36% do numero total de publicagbes analisadas nesta
revisao (819). Nos ultimos 20 anos, a Universidade Federal de Vigosa publicou o
maior numero de artigos e destaca-se pela presenga de autores vinculados a
universidade que mais publicaram em melhoramento de soja. Dos 819 artigos
analisados, os pesquisadores Cosme Damido Cruz e Tuneo Sediyama,
publicaram, respectivamente, 17 e 16 artigos no periodo de 2001 a 2021 (Tabela
3). Ressalta-se que essa informacado estd baseada no numero de artigos

publicados como primeiro autor.



Tabela 3. Os 10 autores que mais publicaram na area de melhoramento genético

de soja no periodo de 2001 a 2021.

AUTORES INSTITUICAO ARTIGOS
HAMAWAKI O Universidade Federal de Uberlandia 29
LI'Y Universidade Agricola de Nanjing 22
WANG Y Instituto Crop Science 19
QlUL Instituto Crop Science 18
CRUZC Universidade Federal de Vigosa 17
NOGUEIRA A Universidade Federal de Uberlandia 17
CHEN P Universidade de Missouri 16
SEDIYAMA T Universidade Federal de Vigosa 16
WANG K Instituto Crop Science 16
HAMAWAKI R Universidade do Sul de lllinois 14

Fonte: Web of Science e Scopus.

Os autores vinculados a Universidade Federal de Uberlandia aparecem,
também, entre os 10 autores que mais publicaram em melhoramento genético de
soja. Osvaldo Toshiyuki Hamawaki e Ana Paula Oliveira Nogueira sdo o primeiro
e o0 sexto autores que mais contribuem com pesquisas na area. Ambos
coordenam o Programa de Melhoramento Genético (PMG) da universidade e
desenvolvem pesquisas com o proposito de aprimorar as tecnologias de produgao
da soja por meio do desenvolvimento de novas cultivares convencionais
produtivas, resistentes aos estresses bidticos e abidticos e com alta
adaptabilidade e estabilidade fenotipicas (PMG, 2023).

Os estudos realizados pelas instituicdes refletem a importancia da cultura da
soja para os respectivos paises. O Brasil € um dos principais players globais no
mercado da soja em grao, farelo e dleo, junto com os Estados Unidos e Argentina.
Atualmente, cerca de 82% da producdo mundial de soja esta concentrada nesses
trés paises. A China se destaca, também, como um pais relevante na producéao
mundial de soja, representando junto com o Paraguai, a india e o Canada cerca

de 12% da produgao mundial dessa oleaginosa (USDA, 2022).



3.4 Paises mais relevantes quanto as publicacoes em melhoramento de soja

Para visualizar as regides que possuem as instituicbes mais citadas, foi
criado um mapa mundial de calor mostrando publicacbes em todos os paises
(Figura 1). Este mapa demonstra que, durante o periodo do estudo, o Brasil, os
EUA e a China foram os trés paises mais produtivos em publicagbes cientificas

sobre melhoramento de soja.

N.Documents

.575
H =
-
M-

Figura 1 - Produgdo cientifica dos paises em melhoramento de soja. A

intensidade da cor é proporcional ao numero de publicagdes na area.

De acordo com PARDEY et al. (2018), observa-se, especialmente, no Brasil,
na China e na india um crescimento em investimentos relacionados & pesquisa e
desenvolvimento na area de alimentos e agricultura, o que justificaria estes paises
estarem entre os cinco que mais publicam na area.

O Brasil (189 artigos) destaca-se como um dos paises com maior
investimento em pesquisa e desenvolvimento na agricultura, que, aliado as suas
caracteristicas de grande extensdo territorial, tem se mantido como lider nas
exportagdes agricolas (PIVOTO et al., 2018). Ja os Estados Unidos (152 artigos),
ocupa o segundo lugar entre os paises que mais exportam soja, e, também,
destaca-se no orgcamento destinado a pesquisa e desenvolvimento. No ano fiscal
de 2021, os EUA investiram uma média de 167 bilhdes de dolares de seu

orgcamento no setor agricola (USDA, 2022).
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A China ocupa o terceiro lugar em numero de publicagdes (121 artigos) e
tornou-se um dos paises que mais investem em pesquisas e desenvolvimento
agricola nos setores publicos e privados (PARDEY et al., 2018), o que reflete no
numero de trabalhos associados a area de melhoramento. Salienta-se que o
Brasil se consolidou na posi¢cao de principal parceiro comercial agricola da China
e de importante receptor dos seus investimentos no agronegécio (CARIELLO,
2021).

A india, com 56 artigos publicados no periodo de 2001 e 2021, é o pais que
mais recentemente ascendeu ao topo dos paises em investimento em pesquisa e
desenvolvimento agricola (PARDEY et al., 2018). A agricultura indiana
desempenha papel essencial no desenvolvimento econdmico, crescendo, em
meédia, 3% ao ano nos ultimos 40 anos, o que favorece sua posicdo de destaque
no numero de trabalhos de pesquisa na area (SEIXAS et al., 2019).

Por fim, o Japao (30 artigos) na segunda metade do século XX, intensificou
suas atividades de cooperacdo técnico-cientifica e investimento em locais com
recursos naturais e capacidade de expansao de area de producido de alimentos
como a india e a América do Sul. Ao transferir tecnologia, técnicos e recursos
financeiros, o governo japonés encontrou na politica de cooperagao internacional
uma estratégia, na qual permitiu a aceleracdo do processo de obtencido de
recursos naturais por meio da circulacéo de saberes e preparagao de instituicbes
de pesquisa capazes de atuar em todo mundo (KLANOVICZ, 2021).

Essa analise nos permite visualizar, de maneira ampla, as diferengas de
pesquisa em relagdo ao numero de artigos em melhoramento de soja nos
diferentes paises e evidenciar a necessidade de desenvolver pesquisas nessa

area e promover a cooperagao entre pesquisadores do mundo inteiro.

3.5 Palavras-chave mais populares

As palavras-chave mostram informag¢des sobre tendéncias e fronteiras de
pesquisa, bem como os tépicos de maior interesse para os pesquisadores de uma
area (LIU et al., 2018; ZHANG & CHEN, 2020). De um total de 2561 palavras-
chave, o wordcloud mostrou as 50 mais usadas nos ultimos 20 anos (Figura 2). O
tamanho da fonte varia de acordo com a quantidade de citagbes, ou seja, quanto
maior a palavra, mais citada ela foi (ARIA & CUCCURULLO, 2017).
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Figura 2 - As 50 principais palavras-chave usadas com frequéncia sao

representadas pela nuvem de palavras. O tamanho das palavras representa

frequéncias diferentes.

As 10 palavras-chave que apareceram com mais frequéncia foram “Glycine
max” (74), "identificacado" (58), “soja” (55), "colheita" (52), "resisténcia" (42),
“cultivares” (40), “diversidade genética” (36), “diversidade” (34), “locus de
caracteristicas quantitativas” (29) e “selecado” (28), uma frequéncia total de 448
em 2561.

As palavras que aparecem na pesquisa sintetizam o trabalho realizado
dentro dos programas de melhoramento genético de soja. O estudo da
diversidade genética auxilia na selecdo de genitores divergentes entre si, o que
possibilita a identificagdo de combinacdes hibridas que proporcionarao maior
variabilidade genética nas geragdes segregantes e a ampliacdo da base genética
dos programas (SOUSA et al.,, 2015). Ademais, caracteres de interesse como
componentes de producéao e resisténcia a doencgas sao de natureza quantitativa, o
que torna fundamental a realizacdo de estimativas de seus parametros genéticos
para definir estratégias de selecao (VAL et al., 2017).

Na Figura 3 consta o mapa de analise fatorial de palavras-chave, usando

uma abordagem de escala multidimensional entre as principais 50 palavras.
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Figura 3 - Mapa conceitual e grupos de palavras-chave.

Observa-se que foram formados dois grupos distintos por meio da
semelhancga de termos utilizados na pesquisa. Quanto mais semelhantes sdo as
palavras em distribuicdo, mais proximas elas séo representadas no mapa. Desse
modo, identifica-se termos como “genetic diversity”, “quantitative trait loci”,
“diversity”, “markers”, “identification” e “traits” proximos no grupo vermelho, bem
como “Glycine max”, “resistance”, “cultivars” e “protein” se encontram préximos no
mesmo grupo. Ja no grupo azul, observa-se as palavras “genotype”, “soybean” e
“soybeans” mais préximas.

O grupo vermelho é composto por 37 palavras que estdo principalmente
relacionadas a pesquisas sobre diversidade genética, caracteristicas quantitativas
- importantes na cultura da soja por serem altamente afetadas pelo ambiente -,
resisténcia a pragas e doencas, marcadores moleculares. Ja o cluster azul, reuniu
um menor numero de palavras (13), mas que, também, estéo relacionadas ao

melhoramento genético de soja.
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4 CONCLUSAO

A analise dos 819 documentos por meio da bibliometria foi capaz de
mensurar a linha temporal de evolugdo dos estudos nos ultimos vinte anos, bem
como estabelecer um perfil acerca da producdo cientifica mundial, com foco na
participacdo e relevancia dos paises que mais investem na area, as principais
instituicdes e pesquisadores.

O Brasil destaca-se por estar entre os trés paises que mais contribui com
pesquisas na area de melhoramento genético de soja, junto com os Estados
Unidos e a China.

A Universidade Federal de Uberlandia destaca-se no Brasil por esta entre
as instituicbes com maior produtividade cientifica em melhoramento de soja.
Ademais, o autor que mais publica na area esta vinculado a essa universidade.

Por fim, as palavras-chave mais utilizadas envolveram termos que estéo

diretamente relacionados ao melhoramento genético de soja.

REFERENCIAS

ABEBE A.T., KOLAWOLE A.O., UNACHUKWU N., CHIGEZA G., TEFERA H.,
GEDIL M. Avaliagao da diversidade em variedades tropicais de soja (Glycine max
(L.) Merr.) e linhagens de elite usando marcadores de polimorfismo de
nucleotideo unico. Plant Genet Resour Charact Util, v.19, n. 1, p.20-28, 2021.
Available from: https://doi.org/10.1017/S1479262121000034

ARIA, M.; CUCCURULLO, C.; ARIA, M. M. Package 'Bibliometrix', Version 3.1.1,
2021.

ARIA, M.; CUCCURULLO, C. Bibliometrix: uma ferramenta R para analise
abrangente de mapeamento cientifico. Journal of Informetrics, v. 11, n. 4, p.
959-975, 2017.

Available from: https://doi.org/10.1016/].j0i.2017.08.007

ASNER, G. P. Biophysical and biochemical sources of variability in canopy

reflectance. Remote sensing of Environment, v. 64, n. 3, p. 234-253, 1998.
Available from: https://doi.org/10.1016/S0034-4257(98)00014-5
BORSATTO, R. S.; BERGAMASCO, S.M.P.; BIANCHINI, V. Transferéncia de

tecnologia ou compartilhamento de conhecimentos. Desvendando o papel da

Embrapa no desenvolvimento rural. Brasilia, DF: Embrapa, 2017.

14


https://doi.org/10.1017/S1479262121000034
https://doi.org/10.1016/j.joi.2017.08.007
https://doi.org/10.1016/S0034-4257(98)00014-5

CARIELLO, T. Investimentos chineses no Brasil: Histérico, tendéncias e desafios
globais (2007-2020). Rio de Janeiro: Conselho Empresarial Brasil-China,
2021.

CARVALHO, I. R;; MAMBRIN, R. B. Estratégias de melhoramento genético
para a soja. Tecnologias Aplicadas para o Manejo Rentavel e Eficiente da Cultura
da Soja, p. 105, 2022.

CONTINI, E., GAZZONI, D., ARAGAO, A., MOTA, M., MARRA, R. SERIE
DESAFIOS DO AGRONEGOCIO BRASILEIRO (NT1): Parte 1: COMPLEXO
SOJA - Caracterizacao e Desafios Tecnoldgicos. Embrapa, 2018.
DEPARTAMENTO DE AGRICULTURA DOS ESTADOS UNIDOS - USDA.
Informacdes do Servico Nacional de Estatisticas Agricolas (NASS). Ultimo
Comeércio Agricola dos Estados Unidos. Disponivel online: USDA ERS - U.S.
Agricultural Trade Data Update. Acesso em: 05 de fev. de 2023).

GESTEIRA, G. S., BRUZI, A. T., ZITO, R. K., FRONZA, V., & ARANTES, N. E.
Selection of early soybean inbred lines using multiple indices. Crop Science, v.
58, n. 4, p. 2494-2502, 2018.

Available from: https://doi.org/10.2135/cropsci2018.05.0295

HARTMAN, G. L.; WEST, E. D.; HERMAN, T. K. Crops that feed the World 2.
Soybean worldwide production, use, and constraints caused by pathogens and
pests. Food Security, v. 3, p. 5-17, 2011.

Available from: https://doi.org/10.1007/s12571-010-0108-x

KLANOVICZ, J. Uma grande agroaceleracdo por procuragdo: a Japan

International Cooperation Agency na América do Sul. Dialogos
Latinoamericanos, v. 30, 2021.

Available from: https://doi.org/10.7146/dl.v30i.128040

LIU, K., CAO, S., DU, G., BASKIN, J. M., BASKIN, C. C., BU, H., Ql, W., TING,

L. Vinculando a germinagé&o de sementes e a altura da planta: um estudo de caso

de uma comunidade de zonas umidas no planalto oriental do Tibete. Plant
Biology, v. 20, p. 886-893, 2018. Available from: https://doi.org/10.1111/plb.12845
LIU, Z., ZHAO, M., LU, Z., ZHANG, H. Seed Traits Research Is on the Rise: A
Bibliometric Analysis from 1991-2020. Plants, v. 11, n. 15, p. 2006, 2022.
Available from: https://doi.org/10.3390/plants11152006

15


https://doi.org/10.2135/cropsci2018.05.0295
https://doi.org/10.1007/s12571-010-0108-x
https://doi.org/10.7146/dl.v30i.128040
https://doi.org/10.1111/plb.12845
https://doi.org/10.3390/plants11152006

LOPEZ, M. A., FREITAS MOREIRA, F., RAINEY, K. M. Genetic relationships
among physiological processes, phenology, and grain yield offer an insight into the
development of new cultivars in soybean (Glycine max L. Merr). Frontiers in
Plant Science, v. 12, p. 651241, 2021.

Available from: https://doi.org/10.3389/fpls.2021.651241

MARANNA, S., NATARAJ, V., KUMAWAT, G., CHANDRA, S., RAJESH, V.,
RAMTEKE, R., PATEL,R.M., RATNAPARKHE, M. B., HUSAIN, S.M., GUPTA, S.,
KHANDEKAR, N. Melhoramento para maior produtividade, maturidade precoce,

maior adaptabilidade e tolerancia ao alagamento em soja ( Glycine max L.): Um
estudo de caso. Scientific Reports, v. 11, p. 22853, 2021.
Available from: https://doi.org/10.1038/s41598-021-02064-x
PARDEY, P.G., ALSTON, J.M., CHAN-KANG, C., HURLEY, T.M., ANDRADE,
R.S., DEHMER, S.P., RAO, X. The shifting structure of agricultural R&D:
Worldwide investment patterns and payoffs. From Agriscience to Agribusiness:

Theories, Policies and Practices in Technology Transfer and
Commercialization, p. 13-39, 2018. Available from: https://doi.org/10.1007/978-3-
319-67958-7 2

PETEREIT, J., MARSH, J. I., BAYER, P. E., DANILEVICZ, M. F., THOMAS, W. J.,
BATLEY, J., & EDWARDS, D. Genetic and genomic resources for soybean
breeding research. Plants, v. 11, n. 9, p. 1181, 2022.

Available from: https://doi.org/10.3390/plants11091181

PINTO, R. J. B. Introducdao ao melhoramento genético de plantas. 22 Ed.
Maringa. Editora EDUEM. 351 p. 2014

PIVOTO, D., WAQUIL, P.D., TALAMINI, E., FINOCCHIO, C.P.S., DALLA CORTE,
V.F., DE VARGAS MORES, G. Scientific development of smart farming
technologies and their application in Brazil. Information Processing in
Agriculture, v. 5, p. 21-32, 2018.

Available from: https://doi.org/10.1016/j.inpa.2017.12.002

PLIEGO, J.R., JOSEFREDO, R. AVALIACAO DOS CIENTISTAS: UTILIZAMOS
AS METRICAS CORRETAS?. Quimica Nova, v. 46, p. 222-228, 2023.

Available from: https://doi.org/10.21577/0100-4042.20170955

PMG - Programa de Melhoramento genético de soja. Disponivel em:

<http://www.pmsoja.iciag.ufu.br/node/1>. Acesso em 01 de jun. 2023.

16


https://doi.org/10.3389/fpls.2021.651241
https://doi.org/10.1038/s41598-021-02064-x
https://doi.org/10.1007/978-3-319-67958-7_2
https://doi.org/10.1007/978-3-319-67958-7_2
https://doi.org/10.3390/plants11091181
https://doi.org/10.1016/j.inpa.2017.12.002
https://doi.org/10.21577/0100-4042.20170955

ROSAS, F. S., DE ALMEIDA, C. C., SILVA, D. D. Indicadores de citagao. Tépicos
da bibliometria para bibliotecas universitarias, p. 94, 2020.

Available from: https://doi.org/10.36311/2020.978-65-86546-91-0.p94-133
SEIXAS, M., CONTINI, E., SOARES, C. O. india: o despertar de um gigante do
agronegocio. Revista de Politica Agricola, v. 27, n. 3, p. 95-113, 2019.

SOUSA, L.B., HAMAWAKI, O.T., BATISTA, R.O., BERTAN, I., NOGUEIRA,
A.P.O., ROMANATO, F.N., HAMAWAKI, R.L. Variabilidade genética entre
cruzamentos biparentais de soja avaliada por analise multivariada. Jornal de
Biociéncias, v. 31, p.1404-1412, 2015. Available from:
https://doi.org/10.14393/BJ-v31n5a2015-26458

USDA - United States Department of Agriculture. World Agricultural Supply and
Demand Estimates. WASDE-583. 2018. Available from:

http://usda.mannlib.cornell.edu/usda/current/wasde/wasde-11-08-2018.

Acesso em: jan. 2022.
USDA - United States Department of Agriculture. World Agricultural Supply and
Demand Estimates. Available from:

https://apps.fas.usda.gov/psdonline/app/index.html#/app/downloads

Acesso em: jun. 2023.

VAL, B. H. P., SILVA, F. M., BIZARI, E. H., LEITE, W. S., GROLI, E. L., PEREIRA,
E. M., UNEDA-TREVISOLI, S. H., DI MAURO, A. O. Identification of superior
soybean lines by assessing genetic parameters and path analysis of grain yield.
African Journal of Biotechnology, [s. |.] v. 16, n.8, p. 328-336, 2017.

Available from: https://doi.org/10.5897/AJB2016.15766

ZHANG, Y., CHEN, Y. Research trends and areas of focus on the Chinese Loess
Plateau: A bibliometric analysis during 1991-2018. Catena, v. 194, p. 104798,
2020. Available from: https://doi.org/10.1016/j.catena.2020.104798

17


https://doi.org/10.36311/2020.978-65-86546-91-0.p94-133
https://doi.org/10.14393/BJ-v31n5a2015-26458
http://usda.mannlib.cornell.edu/usda/current/wasde/wasde-11-08-2018
https://apps.fas.usda.gov/psdonline/app/index.html#/app/downloads
https://doi.org/10.5897/AJB2016.15766
https://doi.org/10.1016/j.catena.2020.104798

CAPITULO Il - Diallel and generation analysis in F2 soybean populations

Running title: Half table balanced diallel in soybean

Manuscript category: Genetics and Plant Breeding

Silvia Barbosa Ferreira’, Bruno Henrique Gomes'!, Osvaldo Toshiuyiki
Hamawaki?, Polianna Alves Silva Dias3, Cristiane Divina Lemes Hamawaki 2,

Raphael Lemes Hamawaki?, Ana Paula Oliveira Nogueira’

'"Universidade Federal de Uberlandia, Instituto de Biotecnologia, CEP 38405-320,
Uberlandia, MG, Brasil. E-mail: ferreiras@hotmail.com. Autor para
correspondéncia.

2Universidade Federal de Uberlandia, Instituto de Ciéncias Agrarias, CEP 38410-
337, Uberlandia, MG, Brasil.

3Instituto Federal Goiano, Campus Urutai, CEP 75790-000, Urutai, GO, Brasil.

*Corresponding author: <ferreirasb@ufu.br>

ABSTRACT

The present study aimed to obtain estimates of the general (GCC) and specific
(SCC) combining capacities of three soybean parents by means of the half table
balanced diallel and to estimate genetic parameters of agronomic traits in F2
populations. The experiment was organized in complete randomized blocks with
ten replications. The plants obtained from the combinations between the parents
UFUS Guara, UFUS 7415 and MG/BR 46 Conquista were individually evaluated
for thirteen agronomic traits. The results indicated that the parent UFUS 7415 had
the highest and most positive GCC values for the production components. The
best cross was UFUS Guara x UFUS 7415, with the highest number of total pods
and grain production. The three combinations showed a high coefficient of
heritability for the number of productive nodes. At the crossing UFUS Guara x
UFUS 7415, greater selection gains and higher averages were observed for the

number of pods with one, two and three grains and the number of total pods.

Keywords: diallel, genetic parameters, segregating populations.
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RESUMO

O presente estudo teve como objetivo obter as estimativas das capacidades geral
e especifica de combinagao de trés genitores de soja por meio do dialelo parcial e
determinar parametros genéticos de caracteres agronémicos em populagdes F2.
O experimento foi organizado em blocos completos casualizados com dez
repeticdes. As plantas obtidas a partir das combinagdes entre os genitores UFUS
GUARA, UFUS 7415 e MG/BR 46 Conquista foram avaliadas individualmente
quanto a treze caracteres agronémicos. Os resultados indicaram que o genitor
UFUS 7415 apresentou os mais altos e positivos valores de CGC para os
componentes de producéo. A melhor hibridacdo foi UFUS GUARA x UFUS 7415,
com o maior numero de vagens totais e produgao de graos. As trés combinagdes
apresentaram elevado coeficiente de herdabilidade para o carater numero de nos
produtivos. No cruzamento UFUS GUARA x UFUS 7415 foram observados
maiores ganhos de selecdo e médias superiores para numero de vagens totais e

numero de vagens com um, dois e trés graos.

Palavras-chave: dialelo, parametros genéticos, populagdes segregantes.

1 INTRODUCTION

The genetic breeding of plants is essential for maintaining the global food
supply and must evolve to offer products that meet population growth and also
cultivars capable of overcoming the effects of climate change. The world
consumption of oilseeds is expected to continue, not only due to the expectation of
population growth, but mainly due to the increase in the consumption of animal
protein (Dall’Agnol, 2017). In the Brazilian agricultural scenario, soybean crop
(Glycine max (L.) Merrill) stands out as one of the main commodities. In this
sense, investments in soybean breeding programs are indispensable for the
search for more productive and adapted to climate change genotypes.

For the success of the genetic breeding of soybean, to be informed about the
genetic parameters and to know the combinatorial ability of the available
genotypes, makes it possible to develop segregating populations for selective
processes. The analysis of genetic parameters in soybean for agronomic traits is

important to direct crosses and maximize the genetic variability of segregating
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populations. These and other questions can be answered from crosses that follow
some genetic design (Bornhofen, 2019), such as half table balanced diallel cross.
With the diallel analysis it is possible to obtain information about the behavior of
the involved parents and the hybrid combinations that result in superior
segregating populations by means of estimates of the general (GCC) and specific
(SCC) combining capacities (Teodoro et al., 2019). The general combining
capacity is related to genes with additive effects and the specific combining
capacity to nonadditive gene effects (Cruz et al., 2012). In soybean crop there is a
limitation regarding the use of F1 generation plants for diallel analysis due to the
low availability of seeds (Friedrichs et al., 2016) and the predominance of
dominance deviations. An alternative is the evaluation of the diallel in F2
populations. In advanced generations, the dominance deviation is reduced and
there is a possibility that the effect of SCC not be meaningful (Pimentel et al.,
2014).

Given the above, the objectives of the study were to obtain the GCC and
SCC estimates of three soybean parents through the half table balanced diallel,
determine genetic parameters of important agronomic traits and estimate the gain
selection in F2 populations, in order to identify the genotypes and the combinations

considered promising for the development of superior lines.

2 MATERIALS AND METHODS

The experiment was carried out in the 2017/2018 season, in an experimental
area located at Sao Lourenco Farm (18° 31’ 20.6” S and 46° 04’ 49.5” W), in the
municipality of Varjao de Minas, Minas Gerais, Brazil. The seeds of the F2
generation were obtained from the crosses UFUS Guara x UFUS 7415, UFUS
Guara x MG/BR 46 Conquista and UFUS 7415 x MG/BR 46 Conquista. The
parents show resistence to the nematode of the galls Meloidogyne incognita and
Meloidogyne javanica (MG/BR 46 Conquista), high yield potential, early cycle and
tolerance to Asian soybean rust (UFUS 7415) and tolerance to white mold (UFUS
Guara).

The area was prepared in the conventional tillage system with plowing and
two harrows, followed by furrowing. Sowing fertilization was carried out with the

formula NPK 02-28-18, at a dose of 400 kg ha'. Prior to sowing, the seeds were
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treated with fungicide (Carbendazim and Tiram) and inoculated with
Bradyrhizobium japonicum, SEMIA 5079 and SEMIA 5080 strains. Each F2
generation was sown in pits, with a spacing of 0.50 m between rows and 0.25 m
between plants. Manual sowing was performed on December 24, 2017. A
randomized complete block design with ten replications was adopted. During the
conduct of the experiment, the management of pests and diseases were carried
out through applications of insecticides and fungicides, based on technical
recommendations and the need of the crop (Embrapa, 2014). To assist in
biological nitrogen fixation, 30 days after emergence, cobalt and molybdenum
were applied via foliar at a dosage of 100 mL ha'.

57, 59 and 62 plants for each parent (P1, P2 and Ps, respectively), 119 plants
of the F2 population of the crossing UFUS GUARA x UFUS 7415, 116 plants of the
F2 population of the crossing UFUS GUARA x MG/BR 46 Conquista and 159
plants of the F2 population of the crossing UFUS 7415 x MG/BR 46 Conquista
were analyzed.

The plants were evaluated individually to obtain information about the
following agronomic traits: Plant height at flowering (PHF) and maturity (PHM):
measured in cm, from the soil surface to the end of the main stem when the plants
were in the reproductive stage R1 and R8; Number of nodes on the main stem at
flowering (NNF) and maturity (NNM): determined by counting the number of nodes
on the main stem, when the plants were in the reproductive stage R1 and RS;
Number of productive nodes (NPN): number of nodes with pods at maturity;
Number of days for flowering (NDF) and for maturity (NDM): defined as the
number of days from emergence to flowering, when approximately 50% of the
plants in the useful plot had at least one open flower (R1) and when 95% of the
pods in the useful area of the plot were mature (R8); Insertion height of the first
pod (IHP): distance, in cm, measured from the soil surface to the first pod; Number
of pods with one grain (NP1), with two grains (NP2) and with three grains (NP3):
after harvesting, the number of pods with one, two and three grains was counted,;
Total number of pods per plant (TNP): obtained by the sum of number of pods with
one, two and three grains; Grain production per plant (GP): after harvesting, the
plants were traced manually, and their grains had their mass determined on an

analytical balance, with four decimal places.
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The data for each trait was submitted to analysis of variance and the
significance level was analyzed using the F-test, at 5% probability. After obtaining
the mean of the crossings for the evaluated traits, a half table balanced diallel
analysis was carried out according to Griffing's (1956) method 2 and adapted by
Geraldi and Miranda Filho (1988). The effect of the treatments (averages of the
three F2 populations and the three parents) was estimated using the mathematical

model: Y;; = u+ g, + g; + s;; + §;, where: Yj. average value of the hybrid (i # j)
or parent combination (i = j); u: general mean of the diallel; gi and g;: effects of the
general combining ability of the i-th and the j-th parent, respectively; sj: effect of
specific combining ability for crosses between parents of order i and j; &;: mean
experimental error.

From the phenotypic values of individuals from the generations of parents
and F2, the genetic parameters described below were estimated (Cruz et al.,
2012):

Genotypic variance in F2: &F ) = 655y — 65, Where: é5.,: genetic
variance of the F2 population; &7 ,,: phenotypic variance of the F2 population;

¢ #»): €nvironmental variance of the F2 population. Environmental variance in Fa:
e =%[d‘.j;,1;. +d‘.;fc,:3], where: ¢%,,: environmental variance; ¢3,,: phenotypic
variance of the parent 1; &7%,,: phenotypic variance of the parent 2. Phenotypic
variance in F2:¢7 ) = 855y +855:, Where: 65, genetic variance of the F2

population; &7 .,: phenotypic variance of the F2 population; & ,,: environmental

variance of the F2 population. Heritability in the broad sense: hZ = @xwo,

EF(F2)

-

where: h2: heritability in the broad sense; .. genetic variance of the F2

population;é7-,,: phenotypic variance of the F2 population. Prediction of gains by

selection: AS = DS x h® and AG% = ‘i—c where: AS: selection gain; DS: selection

o

differential, given by the formula DS = X_— X, ; where: X, : average of selected;

X_: observed average of the F2 population; h*:heritability. Number of genes

Q
R*—(1+0,5K%)

involved in the trait expression: n = 32
G

, Where: n: number of genes; R:

amplitude between the means of the parents or R = P, + P,; ¢: genetic variance.
The average predicted for the first selection cycle: x. = ¥, + AG, where: x_:
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average predicted for the first selection cycle; x_: average of the F2 population; AG:
selection gain.

The means were compared by the Tukey test at the 5 % probability level. All
analyzes were performed using the Computational Program in Genetics and
Statistics - GENES (Cruz, 2016).

3 RESULTS AND DISCUSSION

Significant effects were found for the general (GCC) and specific (SCC)
combining capacities for the agronomic traits number of days to maturity (NDM),
plant height at flowering (PHF), plant height at maturity (PHM), number of pods
with one and two grains (NP1 e NP2), total number of pods per plant (TNP) and
grain production per plant (GP) (Table 1). The significance of the parameters for
GCC indicates that there is variability in the additive gene effects and the
significance for SCC indicates the predominance of dominance deviations. This
information is important to identify parents that result in promising combinations for
the formation of segregating populations with high genetic potential (Pimentel et
al., 2013).

The coefficients of variation (CV) were good, ranging from 0.74% (NDM) to
40.66% (NP1) (Table 1). Higher CV estimates were observed for production
components (NP1 and NP3), which is common and occurs because these traits
are quantitative, controlled by many genes and highly influenced by the
environment (Leite et al., 2015).

The effects of SCC are more important than those of GCC, since the mean
square associated with SCC was significant for most of the traits analyzed, which
reinforces the greater contribution of non-additive gene action in the control of
these traits (Table 1). Colombo et al. (2018), when analyzing the GCC and SCC of
soybean genotypes for agronomic attributes, also identified the predominance of
SCC.

Estimates of the effects of the GCC of each genotype for the evaluated traits
are shown in Table 2. Positive or negative values for GCC indicate that the parent
is higher or lower, respectively, than the average of the other parents (Cruz et al.,
2012). For production components (NP1, NP2, NP3, TNP and GP), the UFUS

7415 genotype showed the highest and most positive values of the GCC estimates
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(0.74, 1.67, 3.26, 5.69 and 2.20, respectively). In the crossings in which this parent
participates, there will be a contribution to the increase of production components,
a desired trait in soybean breeding programs. Rocha et al. (2019) also found
positive GCC values for total number of pods and for grain production per plant in
segregating soybean populations.

The height of the plant at flowering and maturity is an important trait, as it
influences lodging, another trait that limits the yield potential of the crop (HWANG
e GEON, 2019). For PHF and PHM, the parent UFUS Guara presented negative
values of the GCC estimates (-3.95 and -2.10, respectively), which contributes to
the reduction of the average in the analyzed traits, since soybean plants with
heights less than 100 cm are ideal (Table 2). Mishra (2019), in order to evaluate
six soybean genotypes by means of the general and specific combining capacities
in F1 and F2 generations, obtained significant and negative (-2.49) value of GCC
for plant height in one of the analyzed genotypes.

For the height of insertion of the first pod, the values observed were -0.20,
0.15 and 0.04 for the parents UFUS Guara, UFUS 7415 and MG/BR 46
Conquista, respectively (Table 2). IHP is an important trait to be analyzed, as the
traditional cultivation of soybean depends on mechanized harvesting and cultivars
with low values for this trait can be damaged during the harvesting process.

For the variables NNF, NNM and NPN, the MG/BR 46 Conquista genotype
showed the highest positive values, which indicates that it is a promising parent for
the manufacture of more productive plants (Table 2). Leite et al. (2016) observed a
positive and significant genotypic correlation between the traits grain yield and
number of nodes per plant, indicating that the selection of plants with a higher
number of nodes would result in more productive plants. It is noteworthy that one
of the main objectives of soybean breeding programs is to seek cultivars with
higher and earlier values of yield.

The flowering and maturation period are important agronomic traits and it is
important to select early maturing varieties that minimally affect seed yield and
weight (Copley et al.,, 2018). In this perspective, the parents UFUS 7415 and
MG/BR 46 Conquista presented negative estimates for NDF and NDM, which
indicates the contribution of these genotypes to reduce the cycle. When

considering the effects of GCC, it was observed that the traits analyzed obtained
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wide variation in the estimates. The parents showed independent behaviors, which
contributes to increase or decrease the average of the analyzed variables.

The SCC demonstrates the behavior of hybrids based on the general
combining ability of their parents and is related to nonadditive gene effects (Cruz
et al., 2012). Estimates of the effects of SCC to determine the best hybrid
combinations are shown in Table 2. The cross UFUS Guara x UFUS 7415
presented negative SCC estimates for the traits NDF (-0.63), NDM (-0.64), IHP (-
0.59) and high magnitude and positive estimates for the production components
NP1 (8.76), NP2 (6.57), NP3 (8.89), TNP (24.23) and GP (7.50). The means
described in Table 3 for the traits mentioned were satisfactory and within the
recommended for soybean. The good performance of the F2 generation, which
obtained values higher than its parents for the production componentes, stands
out.

Table 2 shows that the combination UFUS Guara x BR/MG 46 Conquista
demonstrated the best positive SCC estimates for the variables NNM (2.44) and
NPN (1.20). The averages (Table 3) ranged from 15.07 to 19.00 for the number of
nodes on the main stem at maturity and 13.35 to 15.55 for PN. The segregating
population obtained higher estimates for the traits analyzed.

For PHF (-1.27) and PHM (-2.78), negative effects of SCC were observed on
the cross UFUS 7415 x BR/MG 46 Conquista (Table 2). These observations,
added to the fact that the parents have the best averages (Table 4) for the
analyzed variables, allows us to affirm that this crossing brings together desirable
traits, because very low plants (less than 60 cm) compromise yield and very high
plants (over 100 cm) are more susceptible to lodging (Sediyama et al., 2015).
Bagateli et al. (2020), in order to estimate the general and specific combining
capacities of eight soybean genotypes, found negative SCC values and averages
within the recommended for soybean culture in seven of the fifteen analyzed
combinations.

For the agronomic attributes of economic interest, the cross UFUS Guara x
UFUS 7415 presents itself as the most favorable, since it has the best means and
estimates of SCC (Tables 2 and 3) and is composed of the best ranked parent
from the GCC for the components of production (Table 2). Hybrid combinations

involving at least one parent with favorable GCC estimates are of greater interest
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to breeders, as they are more important than SCC, since the objective is not to
obtain hybrids, but is indicative of heterosis caused by the effects of the
combination (Rocha et al., 2019).

The estimates of the variance components for quantitative traits generate
information about the genetic structure of a segregating population, favoring the
selection of superior genotypes. The phenotypic variance ranged from 4.47 (NDF)
to 7540.82 (TNP) in the combination UFUS Guara x UFUS 7415; from 2.79 (NDF)
to 2748.34 (TNP) for the combination UFUS Guara x BR/MG 46 Conquista; and
from 2.27 (NDF) to 2753.86 (TNP) for the combination UFUS 7415 x BR/MG 46
Conquista (Table 4).

In population A (UFUS Guara x UFUS 7415), the genotypic variance was
greater than the environmental variance for the agronomic traits NDF, NDM, PHM,
NNM, NPN, IHP, NP1, TNP and GP; in population B (UFUS Guara x BR/MG 46
Conquista) for NDF, NDM, NNM, NPN, IHP and GP; and in population C (UFUS
7415 x BR/MG 46 Conquista), for the traits NDM, NNM, NPN, IHP e GP (Table 4).

The highest estimates observed in the three populations for genotypic
variance ranged from 283.23 to 5181.47 for TNP (Tabela 4), which indicates
potential for the selection of that trait. The results of the present study are similar
to those found by Santos et al. (2019), who observed genetic variance superior to
the environmental variance for the total number of pods per plant when evaluating
the genetic and agronomic parameters in soybean F2 progenies from twenty two-
parent crosses.

In breeding programs, it is essential to know the genetic variation of a given
trait and the effects on the phenotype, since the variance from the environment
makes it difficult to recognize superior genotypes (Hamawaki et al., 2012).
Heritability is one of the most useful genetic parameters for breeding. When
heritability is high, it means that the phenotypic variation is mainly due to the
additive (inheritable) effects of the genes (Falconer e Mackay, 1996). Heritability
estimates in the broad sense of high magnitude can be observed in the three
populations analyzed for the NPN. The values were between 91.03% to 96.18%
(Table 5). The results observed for the NPN were higher than those found by
Teixeira et al. (2017) and Vianna et al. (2019), with heritability estimates for the
NPN trait of 73.57% and 48.54%, respectively.
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When analyzing population A, it is also observed estimates of heritability
higher than 70% for the traits PHM, NNM, IHP and NP1; in population B for the
traits NNM and IHP; and in population C for NDM and IHP (Table 4). Values above
70% for heritability indicate that simple selection methods can generate
considerable gains, since the environment has no significant influence on the
analyzed variable (Santos et al., 2018).

Another important genetic parameter to be analyzed is the number of genes.
The estimation of this parameter shows us whether the trait under study is
controlled by many or few genes. The combinations UFUS Guara x UFUS 7415,
UFUS Guara x BR/MG 46 Conquista and UFUS 7415 x BR/MG 46 showed the
highest number of genes, respectively, for NNF (34.23), PHM (40.17) and NP3
(177.89) (Table 5).

Based on the analysis of genetic parameters for the three crosses, the
possibility of selecting superior genotypes in the F2 generation was verified. Thus,
the selection gain obtained and the average for the first cycle after selection were
estimated (Table 5). The greatest genetic gains were obtained for the traits NP1
(137.14%), NNM (63.47%) and NPN (48.64%) in populations A, B and C,
respectively (Table 5). In this work, greater positive selection gains were observed
in the combination UFUS GUARA x UFUS 7415, with a higher predicted average,
when compared to other crosses, for the production components NP1 (70.62),
NP2 (72.73), NP3 (85.29) and TNP (238.63).

For the NDM ftrait, the estimates for selection gain were negative,
corroborating with the results found by Amaral et al. (2020) and diverging from
those found by Leite et al. (2018) who studied agronomic traits in soybeans and
obtained positive values for the mentioned trait. For PHM and IHP, the selection
gain was 28.67 and 30.54 for the combination UFUS Guara x UFUS 7415; 2.35
and 16.87 for the combination UFUS Guara x BR/MG 46 Conquista; and -7.93 and
24.20 for UFUS 7415 x BR/MG 46 Conquista (Table 5). The average predicted for
PHM was between 61.77 cm and 90.03 cm and for HIFP between 11.89 cm and
12.58 cm. Thus, it was observed that the three segregating populations met the
criteria considered ideal for culture.

The average predicted for GP ranged from 75.78g to 77.91g when analyzing

the three combinations (Table 5). In addition, positive values for GP were
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observed in all segregating populations that ranged between 31.46% and 42.74%,
which indicates the possibility of gains with the selection. Bizari et al. (2017) and
Teixeira et al. (2017) also observed gains for grain production in a segregating

soybean population.

4 CONCLUSION

The parent UFUS 7415 presents the highest and most positive values of the
GCC estimates for the production components. The cross UFUS Guara x UFUS
7415 presents the highest number of total pods and grain production. The
combinations UFUS Guara x UFUS 7415, UFUS Guara x MG/BR 46 Conquista
and UFUS 7415 x MG/BR 46 Conquista show a high heritability coefficient for the
number of productive nodes. In the population of the crossing UFUS Guara x
UFUS 7415, greater selection gains and higher averages are observed for the
production components NP1, NP2, NP3 and TNP.
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Table 1. Summary of the analysis of variance of the partial diallel involving three parents and their hybrid combinations.
Medium square

FV DF

NDF NDM PHF PHM NNF NNM NPN

Genotypes 5 1.48" 3.66™* 280.36* 187.59* 2.90* 24.05M™ 8.56 "
G.C.C. 2 0.05" 2.05* 628.78** 184.13™ 3.23™ 12.35" 1.21m
S.C.C. 3 244" 4.74** 48.09™ 189.90* 2.68" 31.85" 13.46"

Residue 45 0.91 0.58 52.61 62.01 1.01 16.52 6.12
Overall Average 44.85 103.61 53.54 67.39 12.49 15.97 14.17
CV (%) 213 0.74 13.54 11.68 8.05 25.44 17.46

Medium square
FV DF
HIP NP1 NP2 NP3 TNP GP

Genotypes 5 2.36" 260.92** 475.06** 493.43 ™ 2679.72* 473.84**
G.C.C. 2 1.70"s 31.89m 184.38" 410.23 ™ 1220.51" 225.30"™
S.C.C. 3 281" 413.61** 668.85** 548.90" 3652.54* 639.54**
Residue 45 1.12 67.26 103.46 308.90 866.70 100.82

Overall Average 10.11 20.16 52.01 60.49 132.67 49.97

CV (%) 10.46 40.66 19.55 29.05 22.18 20.09

***. significant at the level of 1% and 5% probability, respectively, by the F and "s test, not significant by the F test. DF: Degrees of freedom; CV:
coefficient of variation; NDF: number of days for flowering; NDM: number of days to maturity; PHF: plant height at flowering; PHM: plant height at
maturity; NNF: number of nodes on the main stem in flowering; NNM: number of nodes on the main stem at maturity; NPN: number of productive
nodes; HIP: height of insertion of the first pod; NP1, NP2 e NP3: number of pods with one, two and three grains; TNP: total number of pods per plant;

GP: grain production per plant; G.C.C.: general combining capacity; S.C.C.: specific combining capacity.
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Table 2. Estimates of the effects of the general (GCC) and specific (SCC) combining capacities of agronomic traits evaluated in a partial
diallel with three parents.

GCC
Genotypes
yp NDF NDM PHF PHM NNF NNM NPN HPP NP1 NP2 NP3 TNP  GP
UFUS 21 2.1 1 2 2 1 2 1.2 1 2
e 003 0. 395 210 00 026 006 -020 010 -2.00 -120 -319 -2.03
UFUS
s 003 -003 104 043 -025 -057 -017 015 074 167 326 569 220
MG/BR 46 000 -018 290 166 024 030 011 004 -084 041 -2068 -249 -017
Conquista
Genotypes SCC
yp NDF  NDM  PHF PHM NNF NNM NPN HIP NP1 NP2 NP3 TNP  GP
1x1 010 025 143 -401 043 -143 094 018 -2.79 -1.87 -673 -1140 -6.64
1x2 063 -064 -252 424 -020 042 068 -059 876 657 889 2423 750
1x3 042 013 -033 378 -067 244 120 021 -318 -2.81 458 -141 578
2x2 031 065 190 -072 010 016  -056 049 -513 -7.69 -385 -16.68 -5.31
2x3 001 -065 -127 -278 -000 -076 045 039 149 881 -1.18 913  3.13
3x3 021 025 080 -049 033 -084 -083 008 084 -300 -1.70 -3.85 -4.45

NDF: number of days for flowering; NDM: number of days to maturity; PHF: plant height at flowering; PHM: plant height at maturity NNF: number of
nodes on the main stem in flowering; NNM: number of nodes on the main stem at maturity; NPN: number of productive nodes; HIP: height of insertion
of the first pod; NP1, NP2 e NP3: number of pods with one, two and three grains; TNP: total number of pods per plant; GP: grain production per plant;
G.C.C.: general combining capacity; S.C.C.: specific combining capacity; 1: UFUS GUARA; 2: UFUS 7415; 3: BR/MG 46 Conquista.
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Table 3. Averages of agronomic traits of three soybean parents and F, populations.

Population A

UFUS Guara (P1) x

Population B

UFUS Guara (P+) x

Population C
UFUS 7415 (P2) x

Traits UFUS 7415 (P,) MG/BR 46 Conquista (Ps) MG/BR 46 Conquista (Ps)

P+ P- F2 P+ P F2 P- P F2
NDF 45.02 45.10 44.22 45.02 44.62 45.30 45.10 44.62 44.82
NDM 104.30 10420 10315  104.30  103.50  103.78 10420 10350  102.80
PHF 47.06 57.53 48.10 47.06 60.15 52.16 57.53 60.15 55.67
PHM 59.17 67.53 69.97 59.17 70.21 70.73 67.53 70.21 67.09
NNF 12.95 12.07 12.04 12.95 13.32 12.08 12.07 13.32 12.34
NNM 15.07 15.00 16.09 15.07 15.75 19.00 15.00 15.75 14.91
NPN 13.35 13.25 14.74 13.35 13.57 15.55 13.25 13.57 14.13
HIP 9.89 10.92 9.54 9.89 10.30 10.18 10.92 10.30 10.13
NP1 17.57 16.52 29.78 17.57 19.32 16.24 16.52 19.32 21.74
NP2 45.95 47.67 58.17 45.95 49.85 47.52 47.67 49.85 63.51
NP3 51.35 63.17 71.45 51.35 54.65 61.81 63.17 54.65 62.41
TNP 114.87  127.37 15940  114.87  123.82 12557  127.37  123.82  147.66
GP 39.26 49.06 57.64 39.26 45.17 53.55 49.06 4517 55.03

NDF: number of days for flowering; NDM: number of days to maturity; PHF: plant height at flowering; PHM: plant height at maturity NNF: number of
nodes on the main stem in flowering; NNM: number of nodes on the main stem at maturity; NPN: number of productive nodes; HIP: height of insertion
of the first pod; NP1, NP2 e NP3: number of pods with one, two and three grains; TNP: total number of pods per plant; GP: grain production per plant;

F2: F1 self-fertilization.
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Table 4. Estimates of variances of agronomic traits for three combinations of soybean cultivars obtained from F> and their parents.

Population A Population B Population C
UFUS Guara (P+) x UFUS Guara (P1) x UFUS 7415 (P2) x
Traits UFUS 7415 (P2) MG/BR 46 Conquista (P3) MG/BR 46 Conquista (P3)
r 52 5 CF 52 5 CF . 5

NDF 4.47 1.67 2.80 2.79 1.38 1.40 2.27 1.49 0.77
NDM 513 2.47 2.66 4.75 2.33 2.42 4.24 0.95 3.28
PHF 112.20 94.89 17.31 136.45 148.49 - 149.21 153.65 -
PHM 437.57 78.10 359.47 194.10 176.15 17.97 118.31 164.45 -
NNF 2.80 2.57 0.23 3.58 413 - 3.45 2.96 0.49
NNM 12.51 3.16 9.34 930.72 4.64 926.08 7.94 2.96 4.97
NPN 30.13 2.70 27.43 94.42 3.60 90.82 69.51 2.68 66.83
HIP 8.97 1.94 7.02 3.60 0.95 2.64 8.00 1.64 6.35
NP1 2864.96 93.53 2771.42 76.40 79.26 - 111.85 85.31 26.53
NP2 684.64 396.26 288.38 497.64 353.11 144.53 584.39 449.33 135.06
NP3 1343.07  962.29 380.78 1052.21 613.38 438.82 872.99 858.42 14.57
TNP 7540.82 2359.35 5181.47 2748.34 1500.61 1247.73 2753.86 2470.63 283.23

GP 530.27 220.89 309.38 484 .42 128.38 356.04 675.62 231.83 443.78

-

9. phenotypic variance;

o~

o

o~

s: environmental variance; “g: genotypic variance; NDF: number of days for flowering; NDM: number of days to maturity;

PHF: plant height at flowering; PHM: plant height at maturity NNF: number of nodes on the main stem in flowering; NNM: number of nodes on the main
stem at maturity; NPN: number of productive nodes; HIP: height of insertion of the first pod; NP1, NP2 e NP3: number of pods with one, two and three
grains; TNP: total number of pods per plant; GP: grain production per plant; -: negative estimates.
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Table 5. Estimates of genetic parameters of agronomic traits in generations P+, P2 and F for three combinations of soybean cultivars.

Population A
UFUS Guara (P1) x

Population B

UFUS Guara (P1) x

Population C
UFUS 7415 (P2) x

Traits UFUS 7415 (P,) MG/BR 46 Conquista (P3) MG/BR 46 Conquista (P3)
hZ N GS (%) Average* h% n GS (%) Average* hZ n GS (%) Average*
NDF 6260 6.42 -3.42 4270 50.35 887  -2.11 44.34 33.94 13.13 -1.16 44.29
NDM 5190 9.18  -1.40 101.70  50.86 1321 -1.22 102.50 7751 547 -1.77 100.97
PHF 1543 2035 4.16 50.11 - - 217 51.02 - 9.32 -0.70 55.28
PHM 8215 354 2867 90.03 9.25 40.17 235 72.40 - - -7.93 61.77
NNF 832 3423 143 12.21 - - -2.87 11.73 1417 65.25 2.18 12.60
NNM 7471 262  20.34 19.37 99.50 12.97 63.47 31.05 62.62 11.08 14.49 17.07
NPN  91.03 10.93 33.97 19.74 96.18 510  51.41 23.55 96.14  7.42 48.64 21.00
HIP 7833 4.00  30.54 12.45 7339 472  16.87 11.89 79.39 8.66 24.20 12.58
NP1 9673 458 137.14 70.62 - - -2.89 15.77 23.72 13.73 15.99 25.21
NP2 4212 911 2504 72.73 29.04 732 1894 56.52 2311  11.81 11.67 70.92
NP3 2835 948  19.37 85.29 4170 623  30.19 80.47 166 177.89  1.08 63.08
TNP 6871 553  49.71 23863 4539 476  26.01 158.23  10.28 31.22 4.84 154.82
GP 5834 656 3146 75.78 7349 442 4274 76.44 6568 3.68 41.57 77.91
h

2
a: Heritability in the broad sense; n: number of genes; GS: prediction of gains by selection; NDF: number of days for flowering; NDM: number of

days to maturity; PHF: plant height at flowering; PHM: plant height at maturity NNF: number of nodes on the main stem in flowering; NNM: number of
nodes on the main stem at maturity; NPN: number of productive nodes; HIP: height of insertion of the first pod; NP1, NP2 e NP3: number of pods
with one, two and three grains; TNP: total number of pods per plant; GP: grain production per plant; -: negative estimates; *Average predicted for the
1st cycle after selection.
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RESUMO
O principal método de melhoramento de soja € a hibridagao artificial, logo a escolha de
genitores deve ser criteriosa, especialmente por ser uma cultura de base genética
estreita. Neste contexto, o trabalho objetivou determinar a diversidade genética entre
gendtipos de soja por meio de caracteres agrondmicos e marcadores microssatélites e
indicar combinagdes promissoras para o0 programa de melhoramento. Em casa de
vegetacao, avaliaram-se 26 gendtipos de soja em delineamento de blocos completos
casualizados com 4 repeticdes. Cada unidade experimental foi constituida por um vaso,
preenchido com substrato, onde foram cultivadas 2 plantas de soja. Em cada planta,
avaliaram-se onze caracteres agrondmicos. Amostras de folhas das 23 cultivares e 3
progénies foram levadas ao laboratério para a extragdo de DNA gendmico, na qual
utilizou-se o protocolo Doyle e Doyle (1990) com adaptagdes. Posteriormente,
realizaram-se reagdes de PCR com marcadores microssatélites, cujo polimorfismo foi
avaliado em gel de agarose de 2%. Realizaram-se analises uni e multivariadas para
deteccao da variabilidade genética e determinagao da diversidade genética. Constatou-
se existéncia de variabilidade genética ao nivel de 5% pelo teste F para todos os
caracteres agrondmicos, exceto para altura da planta na maturidade. O coeficiente de
determinagao genotipico variou de 34,41% a 69,81%. A dissimilaridade genética por
caracteres agrondmicos oscilou de 2,49 a 42,77, que possibilitou a formacao de 5, 8, 7
grupos pelos métodos UPGMA, vizinho mais distante e Tocher, respectivamente. A
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dissimilaridade obtida pelos marcadores microssatélites variou de 0,11 a 0,93, o que
permitiu separar os genoétipos em 7, 8 e 4 grupos, respectivamente, para os métodos
UPGMA, vizinho mais distante e Tocher. Os ciclos vegetativo e total foram os
caracteres que mais contribuiram para diversidade genética. A analise concomitante
dos dados permitiu indicar as combinagdes para hibridagdes artificiais em soja, visando

precocidade, producéo de graos e resisténcia a doengas.

Palavras-chave: Glycine max, dissimilaridade, caracteres fenotipicos, SSR.

1 INTRODUGCAO

O melhoramento de soja no Brasil tem sido realizado com sucesso, cujos
ganhos genéticos e incremento em produtividade de graos sao evidentes (Milioli et al.,
2022; Campos et al., 2023). Nos programas de melhoramento realizam-se hibridagdes
artificiais de genitores para criar populagdes segregantes com variabilidade genética
util para o processo seletivo. Assim, o conhecimento da diversidade genética do
germoplasma é essencial para o éxito no melhoramento (Shaibu et al., 2022).

A selecdo de genitores para hibridagdo é uma das etapas fundamentais,
especialmente para a soja brasileira que é uma cultura de base genética estreita
(Wysmierski e Vello, 2013), cujo germoplasma originou-se de poucos ancestrais
(Santos et al., 2016). Contudo, Oda et al. (2015) demonstraram a partir de caracteres
morfoldgicos, coeficiente de parentesco e por marcadores microssatélites, que ainda
existe variabilidade genética util para melhoramento da soja no Brasil. Além disso,
Costa et al. (2022) afirmam a partir de estudos com cultivares de soja langcadas entre
1998 a 2017 que ainda ha uma ampla base genética disponivel para o melhoramento.

Os estudos sobre diversidade genética em soja sdo importantes, pois viabilizam
a identificacdo e selegdo de genitores divergentes entre si, que quando cruzados,
resultam em combinagdes hibridas que proporcionem maior variabilidade nas geracdes
segregantes. A diversidade genética em soja tem sido avaliada por meio de analises
multivariadas a partir de caracteres morfoagronémicos, coeficiente de parentesco e
marcadores moleculares.

Os caracteres morfoagrondmicos que podem ser avaliados ao longo do
desenvolvimento da soja, em distintos periodos fenolégicos, tem sido amplamente

utilizados em analises de divergéncia genética (Naik et al., 2016; Oliveira et al., 2017;
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Zambiazi et al., 2017; Oliveira et al., 2019; Sousa et al., 2020), pois € de baixo custo
quando comparados aos marcadores moleculares, e, também, porque as genealogias
das cultivares ndo sao disponibilizadas pelas instituicbes que realizam o melhoramento.
Por outro lado, os marcadores moleculares permitem caracterizar germoplasma, a
partir de informagao do DNA, técnica que pode ser utilizada a qualquer momento, pois
nao depende de um estadio especifico (Kachare et al., 2019).

Pesquisas com marcadores microssatélites em soja mostram que eles s&o uteis
e eficientes na detecgao da variabilidade genética entre cultivares (Soares; Sediyama;
Matsuo, 2020). Com base em polimorfismos de marcadores microssatélites, Glasenapp
et al. (2015) indicam que ainda existe substancial variabilidade genética no
germoplasma da soja. Nesse contexto, a avaliagdo do germoplasma disponivel em um
programa de melhoramento, bem como o estabelecimento da divergéncia genética,
viabilizam informacdes relevantes para definicdo das estratégias de melhoramento.

Estudos apontam que a adogado concomitante de caracteres morfoagronémicos
e de marcadores moleculares evidenciam a diversidade genética com maior
abrangéncia e complementariedade, sendo uma estratégia eficiente para a selegcao de
gendtipos dissimilares geneticamente (Sulistyo et al., 2019; Kachare et al., 2020; Ullah
et al., 2021). As informacgdes fenotipicas e/ou moleculares sdo analisadas a partir de
técnicas multivariadas que permitem inferir acerca da diversidade genética.

O método de otimizagdo de Tocher e os métodos hierarquicos UPGMA
(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean) e vizinho mais distante (Cantelli
et al.,, 2016) sao analises multivariadas amplamente utilizadas nos estudos de
diversidade genética em soja. Todos sdo métodos de agrupamento realizados com
base em medidas de dissimilaridade previamente estimada, a saber: distancia
generalizada de Mahalanobis (Rodrigues et al., 2017) e complemento do indice
ponderado. A observagdo dos componentes principais também é uma opgéo, pois
permite analisar os genoétipos em figuras bidimensionais ou tridimensionais (Cruz;
Ferreira; Pessoni, 2020).

Existem muitos estudos sobre diversidade genética com soja, no entanto estes
sao Uteis para os grupos de pesquisas que possuem o germoplasma analisado. Neste
contexto, cada programa de melhoramento genético deve avaliar o germoplasma
disponivel para pesquisa (Matsuo; Borém; Sediyama, 2021) para direcionar com maior

assertividade as indicagdes de combinacgbes hibridas que proporcionem maior
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variabilidade genética (Soares et al., 2023). Diante do exposto, os objetivos do trabalho
foram determinar a diversidade genética entre gendtipos de soja por meio de
caracteres agronémicos e marcadores microssatélites e indicar combinagdes

promissoras para o programa de melhoramento.

2 MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido na casa de vegetagcédo localizada na Fazenda
Capim Branco (18°52’S; 48°20'W e 805m de altitude), pertencente a Universidade
Federal de Uberlandia, no municipio de Uberlandia, Minas Gerais na safra 2022/2023.

Avaliaram-se 26 genétipos de soja (Tabela 1), sendo 23 cultivares e 3 progénies
de soja em fase de desenvolvimento no programa soja, os quais foram selecionados
para a pesquisa de modo a viabilizar caracteres agronémicos de interesse e, também,
fontes de resisténcia a diferentes fitopatégenos que causam doengas na cultura da

soja.

Tabela 1. Cultivares e progénies de soja avaliadas quanto aos caracteres agronémicos

e marcadores microssatélites, Uberlandia-MG, 2023

Tratamentos Gendtipos Tratamentos Gendtipos
1 UFUS 6901 14 TMG 801
2 BRSGO 8061 15 UFUS (Guara x MG / BR 46 Conquista)
3 EMGOPA 305 16 BRSGO Chapaddes
4 UFUS 7415 17 UFUS (7415 x MG / BR 46 Conquista)
5 EMGOPA 309 18 NS 7200
6 EMGOPA 316 19 BRSGO Luziania
7 EMGOPA 306 20 UFUS (Guara x UFUS 7415)
8 MSoy 7110 21 BRS 511
9 BRSMG 68 Vencedora 22 UFUS Guara
10 BRSGO Ipameri 23 BRS 8381
11 NS 7670 24 MSoy 6101
12 BRSGO 8360 25 UFUS 7910
13 MG / BR 46 Conquista 26 TMG 803
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Adotou-se o delineamento experimental de blocos completos casualizados com
4 repeticdes, e cada unidade experimental foi constituida por um vaso com capacidade
para 3,0 dm, previamente preenchido com substrato, onde foram cultivadas duas
plantas. O substrato foi composto por solo, areia e esterco, na propor¢cdo 3:1:1,
respectivamente. A adubacédo de semeadura foi realizada aplicando o equivalente a
400,0 kg ha' NPK da formulagao 4-30-16.

A semeadura manual ocorreu em 10 de outubro de 2022, na profundidade de
2,5 cm, onde foram semeadas 5 sementes. Posteriormente, procedeu-se o desbaste
no estadio V1 (Fehr e Caviness, 1977) e manteve-se 2 plantas. Realizaram-se
irrigacdes diarias, eliminagdo manual de plantas daninhas do vaso e aplicagédo do
fungicida Fox em bomba costal de 150 L de calda na dose de 0,5 L/ha e o inseticida
Plantium neo em bomba costal de 150 L de calda na dose de 0,15 L/ha, segundo
recomendacgao do fabricante.

Em cada planta, foram analisados os seguintes caracteres agronémicos:
a) Altura da planta na floragdo (APF) e na maturidade (APM): foi mensurada a distancia
em centimetros, a partir da superficie do solo até a extremidade da haste principal
quando as plantas se encontravam no estadio reprodutivo R1 e R8.
b) Numero de nés na haste principal na floragdo (NNF) e na maturidade (NNM):
determinado pela contagem do numero de nés na haste principal, quando as plantas
encontravam-se no estadio reprodutivo R1 e R8.
¢) Numero de dias para a floragao (NDF) e para a maturidade (NDM): definido como
numero de dias desde a emergéncia até a floragdo, quando aproximadamente 50% das
plantas da parcela util apresentavam pelo menos uma flor aberta (R1) e quando 95%
das vagens da area util da parcela estavam maduras (R8).
d) Numero de vagens com um grao (NV1), com dois graos (NV2) e com trés graos
(NV3): apods a colheita, realizou-se a contagem do numero de vagens com um, dois e
trés graos.
e) Numero total de vagens por planta (NTV): obtido pela soma do numero de vagens
com um, dois e trés graos.
f) Producdo de graos (PROD): obtida pela mensuracdo da massa de graos de cada
planta.

41



As andlises moleculares foram realizadas no Laboratorio de Genética Molecular
da UFU. Inicialmente, realizaram-se extragdes de DNA gendmico, a partir de 200 mg
de tecido foliar fresco coletados nos 26 gendtipos de soja estudados. O tecido foliar foi
pulverizado em nitrogénio liquido e o protocolo de extracdo seguiu a metodologia
proposta por Doyle e Doyle (1990), com algumas adaptagcdes. Foram adicionados ao
material 900 pyL de tampéao de extragcéo pré-aquecido a 65°C (2% CTAB; 1,4 M NaCl;
0,2% 2-B-mercaptoetanol; 20 mM EDTA; 100 mM TrisHCI pH 8; 1% PVP 40). Os DNAs
extraidos foram submetidos a eletroforese em gel de agarose 0,8% (100 V), corado
com brometo de etideo (0,5 ug/mL) para verificar a integridade e qualidade das
bandas, o DNA foi visualizado em Transiluminador UV para gel. A quantificagdo do DNA
foi realizada utilizando o espectrofotometro NanoDrop®. O rendimento foi determinado
por medi¢cdes da absorbancia a 260, 280 e 230 nm. A pureza do DNA foi determinada
pela razdo de absorbancias 260/280 e 260/230.

A concentracao de DNA foi ajustada para 10 ng/ul e cada par de marcador SSR
teve sua temperatura de anelamento padronizado a fim de otimizar o processo de
amplificagdo da sequéncia alvo. As reagdes de amplificacdo foram efetuadas em um
volume final de 15puL, contendo Tris-HCL 10mM, pH 8,3; KCI 50 mM; MgCl2 20mM;
Triton X100 0,1%; 100uM de cada um dos desoxinucleotideos; 0,6uM de cada
iniciador; uma unidade de Tagpolimerase e 20ng de DNA. Nesta etapa, foi utilizado um
termociclador programado para um passo inicial de 94°C por 4 minutos, 30 ciclos de
94°C por 1 min, 52°C (temperatura padronizada para os pares de primers) por 1 min,
72 °C por 2 min, seguidos de uma etapa final de 72°C por 7 minutos. Os produtos de
amplificagdo foram separados por eletroforese em géis de agarose 2,0% corados com
brometo de etidio em tampdo TBE 0,5X. Apds a eletroforese, os géis foram
fotografados sob luz UV.

Os primers utilizados para reagéo de PCR foram (Satt 191, Satt 217, Satt 233,
Satt 269, Satt 454), os quais foram selecionados previamente pelo padrdao de

polimorfismo. A  sequéncia destes primers estédo disponiveis em

https://soybase.org/resources/ssr.php (Grant et al., 2010). O padréao de bandas dos géis
foi analisado e obtida uma planilha de dados codominantes para os 26 gendtipos, a
qual foi utilizada para obtengdo de um indice de similaridade ponderado e a

dissimilaridade genética foi obtida pelo complemento (Cruz, 2008).

42


https://soybase.org/resources/ssr.php

Os dados quantitativos foram submetidos a analise de variancia com intuito de

identificar a existéncia de variabilidade genética, cujo modelo foi:

Yij=p +Bj+ Gi+Ej
Em que:
Yi;: € o valor de cada carater para o i-ésimo genotipo no j-ésimo bloco;
M: média geral,
Gi: efeito do i-ésimo gendtipo;
Bj: efeito do j-ésimo bloco;

Eij: erro aleatério.

Foi estimado o coeficiente de determinacdo genotipico (H?*), conforme o

estimador abaixo:

7 Ef'?.
i =
QM

_  (QMT-QMR)
Py ———————

Em que:

H2: coeficiente de determinagéo genotipico;
@g: componente quadratico genético;
QMT: quadrado médio de gendtipos;

QMR: quadrado médio do residuo;

r: numero de repeticoes.

Também foi realizado o teste de Scott-Knott ao nivel de 5% de
probabilidade para avaliar o agrupamento dos gendtipos. A dissimilaridade genética foi
estimada entre todos os pares de gendétipos por meio da Distdncia Generalizada de
Mahalanobis (Dzi’) (Cruz et al., 2014). Foi ainda realizado o teste de contribuicdo
relativa das caracteristicas para a dissimilaridade genética de 26 gendtipos de soja,

pelo método proposto por Singh (1981).
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A partir das matrizes de dissimilaridade obtidas pelos caracteres agronémicos e
pelos marcadores microssatélites, realizaram-se as analises multivariadas para obter
os dendrogramas pelos métodos UPGMA (Unweighted Pair Group Method with
Arithmetic Mean) e vizinho mais distante. Ainda com as mesmas matrizes, realizaram-
se 0s agrupamentos pelo método de Tocher, bem como determinou-se a correlagao
entre as matrizes com 5 mil simulagdes (Cruz, 2008).

As analises foram realizadas utilizando o Programa Genes (Cruz et al., 2016) e 0
software RStudio (R Core Team, 2022).

3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Observaram-se efeitos significativos pelo teste F ao nivel de 5% para todos os
caracteres agronémicos analisados, exceto para APF (Tabela 2), o que indica a
existéncia de variabilidade genética e possibilidade de determinacao da dissimilaridade

genética entre os gendtipos avaliados.

Tabela 2. Quadrados médios dos gendtipos, coeficiente de variagdo experimental (CV)
e coeficiente de determinacdo genotipico determinado em 11 caracteres agrondmicos
em 26 cultivares de soja, Uberlandia-MG, 2023.

Caracteres QMG CV (%) H?2(%)
Numero de dias para o florescimento (NDF) 13,16* 5,02 45,69
Numero de dias para a maturidade (NDM) 51,22* 3,08 62,33
Altura da planta no florescimento (NNF) 539,77* 19,81 69,81
Numero de nds na haste principal no florescimento (NNF) 24,11* 28,82 59,61
Altura da planta na maturidade (APM) 424 43" 21,05 34,41
Numero de nds na haste principal na maturidade (NNF) 19,69* 22,90 59,07
Numero de vagens de 1 grao (NV1G) 18,38* 54,48 46,37
Numero de vagens de 2 graos (NV2G) 205,80* 48,00 57,98
Numero de vagens de 3 graos (NV3G) 59,58* 58,82 49,65
Numero total de vagens (NTV) 320,94* 39,66 42,00
Producao de graos (PROD) 67,82* 56,57 41,42

*: significativo ao nivel 5% de probabilidade pelo teste F; e ", ndo significativo pelo teste F.

O coeficiente de variagdo (CV) oscilou entre 3,08 % (numero de dias para

maturidade) a 58,82 % (numero de vagens com trés graos). As estimativas mais altas
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de CV foram para os componentes de produgao, pois sdo de natureza quantitativa,
controlados por muitos genes, sendo altamente influenciados pelo ambiente (Leite et
al., 2015). Outros autores também encontraram valores altos para os componentes de
producao (Correia et al., 2022; Martin et al., 2022).

Quando os efeitos dos genodtipos sdo considerados fixos, o parametro H? é
denominado coeficiente de determinagdo genotipico e € considerado alto quando as
estimativas s&o superiores a 70% (Cruz et al., 2014). Neste estudo, os valores de H?
variaram de 34,41% a 69,81%, respectivamente, para os caracteres altura da planta na
maturidade e numero de nés na haste principal no florescimento (Tabela 2). Notou-se
que as estimativas foram, em geral, de baixa a média magnitude, indicando que efeitos
ambientais influenciaram os valores fenotipicos, mas também houve contribuicdo dos
efeitos genéticos.

Os padrdes de agrupamento univariado distribuiu os genétipos de soja em 1 ou
2 grupos, a depender do carater agrondmico considerado (Tabela 3). Notou-se que os
caracteres numero de dias para florescimento e numero total de vagens, que
apresentaram existéncia de variabilidade genética pelo teste F, constitui apenas um
grupo, o que pode ser explicado pela estatistica distinta entre as duas analises.

O conhecimento dos padrées de comportamento fenotipico em relagdo aos
gendtipos também ¢é importante na escolha de genitores, haja vista que o
estabelecimento das combinacdes deve ser orientado pelas caracteristicas de cada
genitor e pela divergéncia genética entre eles. Logo, a partir da tabela 3, é possivel
avaliar em relagédo a cada gendtipo se eles estao dentro dos limites estabelecidos para
um dos caracteres objetivados no melhoramento de soja.

De acordo com Sediyama et al. (2016) tem sido objetivado no melhoramento de
soja cultivares de ciclo precoce, logo notou-se a possibilidade de identificar genitores
com menores ciclos, em torno de 100 a 108 dias, pois 14 cultivares constituiram um so6
grupo (Tabela 3).

A altura de planta é um importante carater durante o processo de melhoramento
de soja, e um gendtipo favoravel deve possuir entre 60 a 110 cm (Embrapa, 2023).
Observou-se que embora a altura tenha constituido apenas um grupo, todos os
genotipos estdo dentro dos padrdes aceitaveis em uma cultivar de soja, pois as médias

oscilaram de 58 a 100 cm (Tabela 3).
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O objetivo prioritario em um programa de melhoramento de soja é o
desenvolvimento de uma cultivar com alto potencial produtivo (Matsuo; Borém;
Sediyama, 2021) e este é alcangado a partir de caracteristicas agronémicas, das quais
os componentes de producao tem papel fundamental. Neste contexto, um genitor ideal
deve possuir elevado numero de nos na haste principal, por estar diretamente
correlacionado com o numero de vagens da planta, bem como apresentar alto numero
de vagens de 3 gréos, o que impacta diretamente o componente de produgdo numero
de sementes por vagem.

Pela tabela 3, constatou-se a possibilidade de identificagdo de genitores com
maior numero de nds na haste principal, cujo grupo apresentou o maior numero de
gendtipos com médias oscilando entre 12 a 16 nds. O grupo superior com maior
numero de vagens de 3 graos, foi constituido por 12 gendtipos (Tabela 3). Em relagéo
aos 26 gendtipos estudados, ainda foi possivel identificar 11 gendtipos com produgao

de graos superior, com medias entre 14 e 24 gramas por planta.
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Tabela 3. Caracteres agronémicos, numero de grupos, amplitude dos grupos dos

caracteres avaliados em 26 gendtipos de soja, Uberlandia-MG, 2023.

Caracteres  Gr.' Amplitude N°. G. Gendtipos
NDF (dias) a 48,25 a 57,00 26 Todos
NDM (dias) a 108,25 a 114,75 12 5,15, 4,20,17,12, 11, 24, 13, 23, 10, 21
b 100,25 a 107,75 14 7,25,18,2,1,22,8,19, 6, 26, 14, 3, 16, 9
APF (cm) a 66,5 a 90,25 11 17,12, 23, 24,14, 3, 4, 22, 13, 16, 20
b 42,75 a 62,38 15 21,2,7,5,1,9, 15,11, 19, 6, 26, 10, 25, 18,
8
a 9,5a15,63 23 14,12, 16,9, 23, 3,17, 2,7, 21, 15, 1, 13,
NNF 11, 24, 22, 26, 19, 10, 8, 25, 5, 4
b 4,75a9,5 3 6, 18, 20
APM (cm) a 58,25 a 100,13 Todos
NNM a 12,35 a 16,00 15 14,16, 9, 23, 1, 3, 21, 17, 15, 25, 19, 2, 11,
7,4
b 6,5a 11,75 11 12, 26, 10, 24, 22, 8, 5, 13, 6, 20, 18
NV1G a 7,25a10,13 16,17, 21,23, 1,13,9
2,00 a 6,50 19 15,11,8,26,19,2,7,4,5, 22,6, 14, 24, 12,
3, 25, 18, 10, 20
NV2G a 25,35 a 38,25 6 11, 14,16, 9, 1, 23
b 6,5a 22,38 20 17,8,22,13,7,4, 26, 21, 19, 3, 24, 15, 6, 5,
12, 2, 25, 10, 18, 20
NV3G a 10,12 a 16,13 12 5, 20, 19, 3,17, 26, 7, 22, 13, 16, 11, 25
b 1,13a9,25 14  8,4,9, 23,10, 21,12, 24,15, 18,6, 2, 1, 14
NTV a 18,38 a 55 26 Todos
PROD (g) a 14,25 a 24,25 11 11,16, 7,3, 17, 23,13, 5,9, 14, 8
b 7,75a13,88g 15 1,25, 26, 22, 4, 19, 21, 12, 24, 20, 15, 10, 6,

2,18

T Numero de grupos formados pelo teste Scott Knott ao nivel de 5% de significancia.

Para o estudo da diversidade genética, as medidas de dissimilaridade foram

estimadas a partir da distancia generalizada de Mahalanobis (D2) envolvendo vinte e

seis gendtipos de soja e onze caracteres agronémicos, cujas estimativas oscilaram de
2,45 (BRSGO 8061 e BRSGO Ipameri) a 42,77 (TMG 801 e UFUS (Guara x UFUS 7415)),

respectivamente, para os pares de gendtipos. Oliveira et al (2020) com o objetivo de
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avaliar a diversidade genética de 25 linhagens de soja encontraram valores de elevada
magnitude ao avaliar a dissimilaridade genética entre os gendtipos, indicando a
presenca de variabilidade genética.

As estimativas de D2 indicam a dissimilaridade entre os genoétipos, ou seja,
quanto maior as estimativas, maior a divergéncia entre os gendtipos. Com intuito de
avaliar o padrao de dissimilaridade entre gendtipos, obteve-se as classes dos valores
de dissimilaridades (Figura 1). Pode-se constar que, embora tenha ocorrido uma ampla
magnitude da dissimilaridade genética, houve predominio de pares de gendtipos nos
valores de distancias oscilando entre 5 a 15, o que representou 63% dos 325 pares

estimados.
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Figura 1. Porcentagem de pares de gendtipos em relagdo a classe de valores das distancias
generalizada de Mahalanobis obtidas em 26 gendtipos de soja, a partir de 11 caracteres agronémicos,
Uberlandia-MG, 2023.

Adotando estratégia semelhante aos pesquisadores Zambiazzi et al. (2017),
visando extrair mais informagdes relevantes acerca da dissimilaridade genética,
compilou-se as menores e maiores distancia de Mahalanobis entre os pares de
genotipos (Tabela 4). Verificou-se que a cultivar TMG 801 apresentou maior
divergéncia em relacdo aos demais gendtipos, em torno de 60%. Considerando que
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essa cultivar é resistente a ferrugem asiatica da soja, uma importante doenga com
potencial de causar perdas na produtividade de gréaos em até 90 % (Pelin; Wordell
Filho; Nesi, 2020), pode-se inferir que ela é um genitor potencial e deve ser incluido

nas combinacdes para hibridacao artificial.

Tabela 4. Menores e maiores distancias de Mahalanobis obtidas com onze caracteres

agrondmicos, avaliados em 26 gendotipos de soja, Uberlandia-MG, safra 2022/2023.

Genotipos Menor distancia Maior distancia

UFUS 6901 3,59 (BRSMG 68 Vencedora) 22,11 (BRSGO 8360)
BRSGO 8061 2,50 (TMG 801) 21,55 (BRSGO Ipameri)
EMGOPA 305 4,60 (EMGOPA 306) 22,60 (TMG 801)

UFUS 7415 2,88 (MSoy 6101) 22,32 (TMG 801)
EMGOPA 309 6,12 (EMGOPA 306) 34,46 (TMG 801)
EMGOPA 316 4,52 (BRSGO 8061) 25,27 (TMG 801)
EMGOPA 306 2,98 (MG / BR 46 Conquista) 18,18 (TMG 801)

MSoy 7110 5,49 (EMGOPA 316) 25,91 (UFUS (7415 x MG / BR 46 Conquista))
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