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RESUMO

A base genética da soja brasileira é estreita, logo sua diversidade genética € util para auxiliar
na selecdo de genitores. Este estudo teve como objetivo avaliar e determinar a variabilidade
fenotipica e a diversidade genética em 55 gendtipos de soja com base em caracteres da fase
vegetativa. Foram avaliados 52 progénies e 3 cultivares (BRS 7380 RR; TMG 1179 RR;
BMX Desafio RR), em delineamento experimental de blocos ao acaso com 3 repeticfes. A
semeadura ocorreu no més de Outubro na safra 2022/2023, sendo avaliados os caracteres de
comprimento do hipocotilo (CH), comprimento do epicétilo (CE), comprimento do peciolo da
folha unifoliolada (CPFU), maior distancia lateral esquerda (DLE), maior distancia lateral
direita (DLD), distancia da base da folha unifoliolada (DBFU), Comprimento do peciolo da
primeira folha trifoliolada (CP1FT), comprimento da raque do foliolo central da primeira
folha trifoliolada (R1FT) e comprimento do primeiro internédio (C1IN). Obteve-se distancia
generalizada de Mahalanobis, que permitiu inferir que dentre os caracteres avaliados, 0s que
apresentaram maior contribuicdo relativa para a divergéncia genética. Os caracteres de CE,
CPFU e C1IN, apresentaram maior contribuicdo respectivamente com 18,26%, 15,32% e
15,82%. A partir dos agrupamentos realizados pelo dendrograma e o agrupamento de tocher,
bem como as medidas de dissimilaridade foi possivel inferir que analises realizadas ainda
durante a fase vegetativa sdo importantes na avaliacdo de genétipos e na predicdo de
resultados obtidos durante o processo de melhoramento.

Palavras-chave: Glycine max, Dissimilaridade, Genitores.
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ABSTRACT

The genetic base of Brazilian soybeans is narrow, so its genetic diversity is useful to assist in
the selection of parents. This study aimed to evaluate and determine phenotypic variability
and genetic diversity in 55 soybean genotypes based on vegetative phase traits. 52 progenies
and 3 cultivars (BRS 7380 RR; TMG 1179 RR; BMX Desafio RR) were evaluated in a
randomized block experimental design with 3 replications. Sowing took place in October in
the 2022/2023 harvest, and the characters of hypocotyl length (CH), epicotyl length (CE),
unifoliate leaf petiole length (CPFU), greatest left lateral distance (DLE), greatest right lateral
distance (DLD), distance from the base of the unifoliate leaf (DBFU), petiole length of the
first trifoliate leaf (CP1FT), rachis length of the central leaflet of the first trifoliate leaf
(R1FT) and length of the first internode (C1IN) . Generalized Mahalanobis distance was
obtained, which allowed us to infer that among the characters evaluated, those that presented
the greatest relative contribution to genetic divergence. The CE, CPFU and C1IN characters
presented the greatest contribution, respectively, with 18.26%, 15.32% and 15.82%. From the
groupings carried out by the dendrogram and the tocher grouping, as well as the dissimilarity
measures, it was possible to infer that analyzes carried out during the vegetative phase are
important in evaluating genotypes and predicting results obtained during the breeding process.

Keywords: Glycine max, Dissimilarity, Genitors
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1. INTRODUCAO

A cultura da soja é uma das commodities de maior importancia social e
econémica do Brasil e o pais é atualmente o maior produtor e exportador de soja
mundial (Companhia Nacional de Abastecimento - CONAB, 2023). Dentre os fatores
que tornam a soja uma importante cultura, pode-se citar as diferentes utilidades dos
grdos, seja para alimentacdo humana e animal, para producdo de 6leo, entre outros
derivados da oleoginosa que apresenta grande valia para o cenario econémico

Mundial (Frente Parlamentar de apoio a Agropecuéria - FPA, 2023).

O sucesso no cultivo e producdo de graos de soja no territério brasileiro deve-
se a diversos fatores, dentro os quais se destaca 0 melhoramento genético, que tem
contribuido para o desenvolvimento de novas cultivares com potencial produtivo,

ampla adaptacao e resisténcia as pragas e doencas (ODA et al., 2015).

Um programa de melhoramento de plantas envolve diferentes fases que sédo
essenciais para obtencdo de novas cultivares. Os programas de melhoramento de soja
do Brasil como um todo seguem uma estrutura basica que pode ser dividida em
quatro etapas, a primeira é caracterizada pela escolha dos genitores, de forma que séo
realizadas as analises e a escolha de cultivares com potencial genético para o objetivo

final do processo (SILVA, 2015; CECCARELLI, 2023).

Posteriormente tem-se a etapa de cruzamento e obtencdo de populacdes
segregantes caracterizada pela realizacdo de cruzamentos entre 0s genitores
selecionados anteriormente que irdo gerar diversos genotipos diferentes, a terceira
parte € o avanco de geragbes que ocorre por autofecundacdo das populacGes
segregantes que apresentam melhor desempenho e, por Gltimo, tém-se os testes de
desempenho e selecdo das linhagens que apresentam melhores resultados, chamadas

de linhagens superiores. (SILVA, 2015; CECCARELLI, 2023).



Na fase inicial do programa de melhoramento de soja, a escolha de genitores deve ser
realizada de forma criteriosa, uma vez que a soja é de base genética estreita (PRIOLLI et al.,
2002 ; PRIOLLI et al., 2004; WYSMIERSKI e VELLO, 2013), logo possui uma elevada
similaridade genética entre cultivares (PRIOLLI et al. 2010). Entretanto, como apontado por
ODA et al (2015), ainda que a base genética da soja no Brasil seja estreita ha diversidade
genética, analisando os dados obtidos nos Ultimos 40 anos, que permitem e favorecem o
melhoramento da espécie.

Na escolha de genitores de soja para hibridacdo recomenda-se observar as
caracteristicas promissoras de cada genétipo e a sua divergéncia genética. Estudos de
diversidade genética de soja com germoplasma brasileiro tém sido amplamente realizado,
contudo, muitos deles adotam caracteres agronémicos (JUNIOR et al., 2015; VALLIYODAN
et al., 2017; RAHAMA et al., 2022; BEYENE e JALATA., 2022; KHAN et al., 2022;
ZAFAR., et al, 2023). Assim, considerando que os caracteres da fase vegetativa permitem
diferenciar genotipos de soja (NOGUEIRA et al., 2008; NOGUEIRA et al., 2012; CHAVES
et al., 2017; DIAS et al., 2017; JUNIOR et al., 2018; ALVES et al., 2019; HANYU et al.,
2020; GONTUO et al., 2021) é possivel conduzir estudos de diversidade genética a partir

destes caracteres.

2. OBJETIVOS
2.1 Objetivo Geral
Avaliar a variabilidade fenotipica e a diversidade genética em 55 gendtipos de soja

com base em caracteres da fase vegetativa.

2.2 Objetivos Especificos
Estimar a dissimilaridade genética em 55 gendtipos de soja com caracteres da fase

vegetativa.



Indicar combinagdes para hibridacdo artificial em soja com base na diversidade

genética.

3. REVISAO DE LITERATURA
3.1 Importancia Econdmica da Soja

A soja € uma das principais commodities agricolas mundiais, atualmente o quarto gréo
mais consumido e produzido mundialmente, estando atrds apenas de milho, trigo e arroz.
(FAOSTAT., 2023; CONAB., 2023). Esta importancia se deve a caracteristicas que permitem
que seja utilizado de diversas formas, entre elas o alto teor de proteina (em torno de 40%),
sendo, portanto, utilizada como fonte de alimento animal e humana e seu alto teor de 6leo (em
torno de 20%), sendo utilizada na producdo de biocombustiveis. Seu cultivo é totalmente
mecanizado e bastante automatizado além de ser uma cultivar padronizada e uniformizada,
possibilitando facil comercializacéo entre diferentes paises.

No Brasil, sua expansao ocorreu durante a década de 1970 e inicio da década de 1980,
principalmente nas regiGes sul e centro-oeste, esta rapida ascensdo foi devido a diferentes
aspectos econdmicos-sociais, podendo citar o mercado favoravel, presenca de politicas
agricolas de incentivo e o desenvolvimento e estabelecimento de uma ampla cadeia produtiva
(HIRAKURI, 2014.). Desde entdo a producéo de soja tem tido crescimentos exponenciais e
de grande valia, o grdo hoje é o mais produzido e exportado, permitindo que o pais lidere as
classificagdes mundiais de producédo e exportacdo de soja (CONAB, 2023), trazendo a nagéo
possibilidades de mercado e aberturas geopoliticas de grande importancia.

A expansdo da soja no Brasil gerou todo um complexo agroindustrial, que movimenta
um grande numero de agentes e organiza¢fes dos mais diversos setores, desde empresas de
pesquisa e desenvolvimento até cooperativas e produtores independentes. Todo este complexo

¢ um importante gerador de riquezas, empregos e oportunidades (Fronte Parlamentar da



Agropecuaria - FPA, 2021). Analisando o histérico do PIB (produto interno Bruto) brasileiro,
e a participacdo da agricultura, especialmente a cultura da soja, é possivel observar uma
participacdo de 27,4% da agricultura, destes, 51,8% provém da exportacdo de Soja (Centro de
Estudos Avangados em Economia Aplicada - CEPEA, 2022), valores bem expressivos e que
podem ilustrar o tamanho e a importancia deste setor.

No primeiro semestre de 2022, houve uma queda de 0,75% no PIB do setor agricola,
equivalente a cerca de 14 bilhdes de reais (CEPEA, 2022), queda esta, que foi impulsionada
pela alta nos precos dos insumos agricolas, como fertilizantes e defensivos. Observando o
contexto mercadoldgico da soja no Brasil, ainda que este déficit, a primeira vista, pareca
grande, ainda carece de dados a longo prazo para poder dimensionar de fato o impacto desta

queda no complexo agricola brasileiro.

3.2 Base genética da soja brasileira

Base genética € um termo utilizado que pode ser definido como o nimero de
ancestrais e sua correspondente contribui¢do genética relativa para um grupo especifico (CUI
et al., 2000a)

A soja é originaria da China, durante o século XI a.c se expandiu para outras partes da
Asia, e posteriormente foi difundida pela Europa, América do Norte e Sul durante o século
XIX, no Brasil sua expansdo e desenvolvimento deram inicio na década de 60, concentrado na
regido Sul do pais, alcancando seu auge nas décadas de 70 e 80, abrangendo principalmente a
regido centro-oeste brasileira (GAZZONI, 2018).

Os estudos realizados sobre a base genética da soja brasileira indicam que ela possui
uma base restrita, devido aos primérdios do desenvolvimento de cultivares no Brasil, que
utilizaram de cultivares desenvolvidas no Sul dos Estados Unidos da América, sem realizar

avaliagbes da diminuicdo da diversidade genética a que isso levaria (WYSMIERSKI e



VELLO, 2013), como consequéncia, a soja brasileira possui graus de parentesco muito
préximos com as cultivares norte americanas, o que dificulta os programas de melhoramento,
uma vez que ha uma diversidade genética relativamente baixa (PRIOLLI et al., 2004;
WYSMIERSKI e VELLO, 2013; YAMANAKA et al., 2007).

Devido a base genética estreita da soja brasileira, é essencial a realizacdo de estudos de
diversidade genética por parte dos programas de melhoramento, esse processo além de
permitir uma predicdo génica de possibilidades de melhoramento, ainda permite planejar e
evitar o desgaste e consequente diminuicdo da diversidade genética das cultivarem existentes
(PRIOLLI et al., 2004).

Predicdo génica nada mais € que um processo de analise ao qual as progénies sdo
submetidas, andlise essa que ajudard no planejamento e na selecdo de gendtipos superiores
nas geragOes segregantes (CRUZ et al, 2014), e pode ser realizado a partir de marcadores
moleculares (PRIOLLI et al., 2010) caracteres fenotipicos (LEITE et al., 2018) e coeficiente
de parentesco (XAVIER, 2016).

Apos a obtencdo da populacdo segregante, ocorre 0 avango de geracdes e a selecdo de
genotipos superiores, a determinacdo do que pode ou ndo ser considerado um genétipo
superior depende do objetivo do programa, seja para maior produtividade ou resisténcia a
determinada praga ou clima e a partir de estudos de diversidade genética é possivel aumentar
a diversidade presente no programa, levando a um maior numero de possibilidades e,

consequentemente, melhores resultados (ZUFFO, 2018).

3.3 Desenvolvimento Vegetativo da Soja
Para uma melhor comunicacdo entre pesquisadores e afins, se fez necessario que se
criasse uma metodologia para uma definicdo dos diferentes estadios de desenvolvimento da

soja, a metodologia mais utilizada é a proposta por Fehr & Caviness (1977), que divide os



estadios da soja em estadios vegetativos e estadios reprodutivos.

O ciclo de desenvolvimento da soja varia entre 75 a 200 dias, essa variagdo ocorre a
depender do gendtipo e das condicBes climatica. O estadio vegetativo é definido como o
periodo que vai da emergéncia da plantula até a abertura das primeiras flores que da inicio ao
estadio reprodutivo que compreende o inicio da floracdo até a maturidade (BEZERRA et al.,
2015).

O caule é pertencente ao tipo herbaceo, mais ou menos pubescente e possui
ramificaces variadas a depender do gendtipo. O hipocdtilo é a parte inicial do caule, que se
segue até o epicotilo e posteriormente sdo formados os internddios entre cada nd, a partir de
cada no6 desenvolve-se uma folha que possui por sua vez em sua axila uma gema lateral que
pode gerar ramificacGes ou inflorescéncias (SEDIYAMA; OLIVEIRA; SEDIYAMA, 2016;
BEZERRA et al., 2015).

Durante o crescimento da soja sdo encontrados, em sua maioria, trés tipos de folhas, as
folhas cotiledonares, as unifolioladas e as trifolioladas, que sdo compostas por trés foliolos.
Existe variagdo no formato das folhas, sendo elas a lanceolada estreita, lanceolada, triangular,
oval pontiaguda e oval arredondada (SEDIYAMA,; OLIVEIRA; SEDIYAMA, 2016).

Os estadios vegetativos sdo representados pela letra V enquanto os reprodutivos pela
letra R. Com excecdo dos estadios VE (Emergéncia) e VC (Cotilédone), as letras V e R sdo
seguidas de nameros que identificam estadios especificos (NEUMAIER et al, 2000).

Todos os estadios vegetativos posteriores ao VC sdo elencados aos nds, mais
especificadamente o Gltimo nd (superior), isso se deve ao fato que o nd é uma caracteristica
permanente da planta, enquanto folhas por exemplo sdo temporéarias, podendo se desprender
da haste (NEUMAIER et al, 2000).

Posteriormente ao estadio VC se iniciam os estadios numerados, sendo V1 quando as

folhas unifolioladas se encontram totalmente desenvolvidas, V2 quando a primeira folha



trifoliolada estiver completamente desenvolvida, V3 para a segunda folha trifoliolada e assim

por diante (FEHR & CAVINESS, 1977).

3.4  Estudos de Diversidade Genética em Soja

Os estudos de diversidade ou dissimilaridade genética em soja tém sido feitas a partir
de caracteres agrondomicos (MOURA et al., 2020; FOLLMANN et al., 2019; CANTELLI et
al., 2016; TORRES et al., 2015; VILLELA et al., 2014), porém as metodologias adotadas
também podem ser utilizadas em caracteres vegetativos como apontado por Nogueira et al.
(2008) e Chavez et al. (2017).

Quanto as metodologias utilizadas para determinacdo da dissimilaridade, duas séo as
mais amplamente utilizadas, a distancia generalizada de Mahalanobis e a distancia Euclidiana,
ambos os métodos se diferem uma vez que a distancia generalizada de Mahalanobis leva em
consideracdo as possiveis correlacdes existentes do conjunto de dados e ndo depende da
escala das medicgdes, 0 que ndo ocorre quanto a distancia Euclidiana (BARROSO, 2003).

A partir da utilizagdo das distancias, seja ela de Mahalanobis ou Euclidiana, dois s&o
o0s principais métodos utilizados para agrupamentos de gendtipos, o agrupamento de Tocher e
0 dendrograma UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean), ambos 0s
métodos se utilizam da matriz de dissimilaridade obtida pelos métodos anteriores para
agruparem 0s genotipos quanto a suas similaridades (BERTAN et al., 2006; KARASAWA et
al., 2005).

O Dendrograma UPGMA utiliza as médias aritméticas (ndo ponderadas) das medidas
de dissimilaridade, evitando caracterizar a dissimilaridade por valores extremos entre 0s
objetos considerados (CRUZ et al., 2014). Ja o método de Tocher forma um grupo inicial com
o par de individuos mais similares identificados na matriz de dissimilaridade, que é entdo

avaliada para a possibilidade de inclusdo de novos individuos, adotando-se o critério de que a



distancia média intragrupo deve ser menor que a distancia média intergrupo (CRUZ, 2011).

Ainda ha também o método de agrupamento por variaveis canénicas, que nada mais é
que uma funcdo de analise multivariada da variancia com a finalidade de discriminar grupos
em um conjunto de dados (SOUZA, 2014). Por ultimo hd o método proposto por Singh
(1981), utilizado para determinar a importancia relativa dos caracteres estimados por meio da
participagdo dos componentes, relativos a cada caracteristica, no total da dissimilaridade
observada.

Todos esses métodos sdo amplamente utilizados nos estudos de diversidade genética,
principalmente se utilizando de caracteres da fase agronémica, porém como apontado por
Nogueira et al. (2008) os caracteres da fase vegetativa também podem ser utilizados para
realizar as mesmas analises, utilizando destas mesmas metodologias.

Em Chaves et al. (2017) as analises foram feitas a partir do comprimento do epicétilo,
comprimento do hipocoétilo, comprimento do peciolo da folha unifoliolada, comprimento do
peciolo da primeira folha trifoliolada e comprimento da raque da primeira folha trifoliolada,
com objetivo de avaliar as interagdes genotipo-ambiente e a estabilidade de algumas
cultivares, as interagdes observadas foram de carater complexo para todas as caracteristicas
observadas exceto para 0 comprimento da raque que foi observada ser simples por natureza.

Ja em Hanyu et al. 2020 foram utilizados apenas o comprimento do hipocétilo e do
epicotilo, além da altura da planta durante o estagio vegetativo para a realizacdo das analises,
porém essas analises foram realizadas em dois periodos diferentes para que fossem
comparadas, chegando a conclusdo que os pardmetros genéticos estimados e suas correlaces
demonstraram influéncia sobre a expressdo fenotipica dos caracteres avaliados.

H& ainda poucos estudos de diversidade genética em soja que se valem de caracteres
da fase vegetativa, porém considerando os resultados ja obtidos e publicados é visivel o

potencial e a importancia de tais caracteres em diferentes estudos de diversidade



(NOGUEIRA et al., 2008).

3.5 Parametros fenotipicos e genéticos de caracteres da fase vegetativa em soja

Os parametros genéticos séo Uteis em estudos de genética e melhoramento de plantas,
por permitir conhecer a natureza e a amplitude dos efeitos genéticos sobre os caracteres
fenotipicos de interesse.

Um dos pardmetros mais importantes é a herdabilidade (h?) que de acordo com
Falconer e Mackey (1996) pode ser definida como a razdo da varidncia genética pela
variancia fenotipica, isto €, a proporcéo da variacdo total que é atribuida ao efeito médio dos
genes; valor de Herdabilidade varia de 0 a 1, onde quanto mais préximo de 1 o valor, maior é
a influéncia do gendtipo no fenétipo de determinada populagdo, porém quanto mais préximo
de 0, maior é a influéncia do ambiente e de sua variabilidade no fenétipo da populacéo
(SANTOS et al., 2019).

De acordo com Cruz, Carneiro e Regazzi (2014) quando os efeitos dos tratamentos,
isto é, dos gendtipos, € assumido como efeito fixo estima-se um componente quadratico
genético, e logo o pardmetro H? é denominado coeficiente de determinacdo genotipico, o qual
é considerado alto quando superior a 0,7 ou 70%.

Em soja, os valores fenotipicos para comprimento do hipoco6tilo tem sido 1,69 cm a
3,71 cm (HANYU et al., 2020; ALVES et al., 2019; JUNIOR et al., 2018; DIAS et al., 2017;
CHAVES et al., 2017), com estimativas de herdabilidade oscilando de 80,4% a 85,5%. Ja
para 0 comprimento do epicétilo os valores vao de 2,24 cm a 4,87 cm (GONTIJO et al., 2021;
JUNIOR et al.,, 2018; DIAS et al., 2017; CHAVES et al.,, 2017), com estimativas de
herdabilidade oscilando de 78% a 90,9%.

O comprimento do primeiro internddio obteve variac@es de 2,94 cm a 6,09 cm (YAO

XU et al., 2021); o comprimento da raque por sua vez oscilou entre 0,72 cm a 1,03 cm (DIAS



et al., 2017; CHAVES et al., 2017); o comprimento do peciolo da primeira folha unifoliolada
oscilou entre 1,40 cm a 2,28 cm (DIAS et al., 2017; CHAVES et al., 2017) e por ultimo o

comprimento da primeiro folha trifoliolada oscilou entre 6,21 cm a 10,44 cm.

4 MATERIAL E METODOS
O experimento foi conduzido na safra 2022/2023 em uma éarea experimental da

Fazenda Capim Branco, da Universidade Federal de Uberlandia (UFU), localizada no
municipio de Uberlandia, no estado de Minas Gerais, de coordenadas geogréaficas de 18° 52’

S e48°20° W e altitude de 805 m.

Avaliaram-se 55 genotipos, sendo 3 cultivares comerciais (BRS 7380 RR, TMG 1179
RR e BMX Desafio RR) e 52 progénies de soja originadas de parentais para resisténcia a
nematoide das galhas (Meloidogyne javanica e Meloidogyne incognita). Foram semeadas em
delineamento experimental de blocos ao acaso com 3 repeticdes. A parcela experimental foi
constituida de cinquenta e cinco linhas de plantas de soja, espacadas de 0,5 m entre si, com 3
m de comprimento.

O experimento foi instalado em Latossolo Vermelho Escuro distréfico, cujo preparo
foi realizado de forma convencional com uma aracdo e duas gradagens, sendo sulcado no dia
da semeadura. A adubacéo do solo na semeadura foi realizada com a formulacdo NPK 08-28-
16 na dose de 400 kg ha?, sendo realizada manualmente. Foram realizadas ainda duas
adubacbes de cobertura com o formulado 20-00-20 na dose de 400 kg ha? em duas
aplicacdes, uma aos 20 dias ap6s a semeadura e a segunda aos 35 dias ap0s a semeadura.

As sementes utilizadas foram tratadas com Fipronil (inseticida), Piraclostrobina
(fungicida) e Tiofanato-metilico (fungicida) e inoculadas com Bradyrhizobium japonicum. A
semeadura manual foi realizada no dia 28 de Outubro de 2022, adotando-se 20 sementes por

metro linear.
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Logo ap6s a semeadura, foi realizada a aplicagdo, em bomba costal, do herbicida S-

Metolacloro na dose de 2,0 L ha?l para realizar o controle das plantas daninhas na pré-

emergéncia da soja; No decorrer do cultivo foram realizadas ainda capinas manuais quando

necessario (DIAS et al., 2017; CHAVES et al., 2017).

Para a avaliagdo do experimento foram amostradas aleatoriamente trés plantas da

parcela Util nos respectivos estigios de desenvolvimento da soja, proposta por Fehr e

Caviness (1977) e foram mensurados, com a utilizacdo de uma régua milimetrada em

centimetros os seguintes caracteres:

1

Comprimento do hipocotilo (CH): medido da superficie do solo até o n6 cotiledonar, no
estadio vegetativo V2-V3.

Comprimento do epicoétilo (CE): medido a partir do nd cotiledonar até os nés das folhas
unifolioladas, no estadio vegetativo V3.

Comprimento do peciolo da folha unifoliolada (CPFU): medido a partir da insercdo do
peciolo na haste principal até a insercdo da folha unifoliolada, no estadio vegetativo V2-
V3.

Maior distancia lateral esquerda (DLE): medida da base da folha ao apice na diagonal
Maior distancia lateral direita (DLD): medida da base da folha ao pice na diagonal
Distancia da base da folha unifoliolada (DBFU).

Comprimento do peciolo da primeira folha trifoliolada (CP1FT): medido a partir da
insercdo do peciolo na haste principal até a inser¢do dos dois foliolos laterais da folha
trifoliolada, no estadio vegetativo V3.

Comprimento da raque do foliolo central da primeira folha trifoliolada (R1FT):
medido a partir da juncdo dos dois foliolos laterais até a inser¢do do foliolo terminal, no
estadio vegetativo V3.

Comprimento do primeiro internddio (C1lIM): medido do internédio da folha
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unifoliolada até o internddio da primeira folha trifoliolada

Ap0s a coleta dos dados, foi feita uma analise de variancia com intuito de identificar a

existéncia de variabilidade genética, cujo modelo foi:

abaixo:

Yij=p+ Gi + Bj + Ejj

Em que:

Yij: € o valor de cada carater para o i-ésimo gendtipo no j-ésimo bloco;
w: média geral

Gi: efeito do i-ésimo genotipo;

Bj: efeito do j-ésimo bloco;

Ejj: erro aleatorio.

Foi estimado o coeficiente de determinagdo genotipico (H2), conforme o estimador

, Dg
He = g
Ay,
-~ (QMT-OMR)
Pg=————
T
Em que:

H2: coeficiente de determinagdo genotipico;

-

=
-':l

=" componente quadratico genético;
QMT: quadrado médio de gendtipos;

QMR: quadrado médio do residuo;
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r: namero de repeticoes.

Também foi realizado o teste de Scott-Knott ao nivel de 5% de probabilidade para
avaliar o agrupamento dos genotipos. A dissimilaridade genética foi estimada entre todos 0s
pares de genotipos por meio da Distancia Generalizada de Mahalanobis (D?ii’) (Cruz et al.,

2014).

Apb6s a obtencdo da matriz de dissimilaridade entre os genotipos, foi obtido o
dendrograma segundo o método UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic
Mean) com base na distancia generalizada de Mahalanobis (D?) para agrupamento de 55
genotipos de soja, a partir do dendrograma foi realizado um corte se utilizando do critério
Mojena (Mojena 1977). Foi ainda realizado o teste de contribuigdo relativa das caracteristicas

para a dissimilaridade genética pelo método proposto por Singh (1981).

5 RESULTADOS E DISCUSSAO

Pela andlise de variancia observou-se a existéncia de variabilidade genética ao nivel de
5% de significancia pelo teste F, exceto para CP1FT (TABELA 1). Os coeficientes de
variagdo (CV) obtidos variaram de 10,56% a 27,03% (TABELA 1), considerando que valores
de CV baixos indicam boa precisdo experimental, valores de CV de até no maximo 20% sao
0S mais aceitos, esse limite superior € estabelecido pelo Ministério da Agricultura, Pecuéria e
Abastecimento para a soja e demais culturas, que podem ser registradas no Brasil (Brasil,
2023). apenas as caracteristicas CH, CPFU e CR1FT apresentaram valores de CV acima do
adequado (TABELA 1). Valores altos de CV podem estar associados a ndo-homogeneidade
do processo durante o desenvolvimento das cultivares. Os valores obtidos no trabalho estdo
de acordo com os resultados encontrados por NOGUEIRA et al., (2008), CHAVEZ et al.,

(2016) e SILVA et al., (2016).
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TABELA 1 - Quadrados médio de gendtipos (QMG), coeficiente de variagdo (CV) e
de determinacéo genotipico (H?) de caracteres da fase vegetativa em 55 gen6tipos de
soja cultivados em campo, Uberlandia-MG, safra 2022/2023

Caracteres QMG  CV (%) H?*(%)
Comprimento de hipocétilo (CH) 0,34* 27,03 38,28
Comprimento do epicétilo (CE) 0,26* 13,22 52,01
Comprimento do peciolo da folha unifoliolada (CPFU) 0,12* 23,05 53,44
Comprimento do peciolo da primeira folha trifoliolada (CP1FT) 1,88" 11,92 46,10
Comprimento da raque da primeira folha trifoliolada (CR1FT) 0,11* 23,81 34,33
Comprimento do primeiro internédio (C1IN) 0,26* 18,66 40,59
Distancia lateral (direita e esquerda) da folha unifoliolada (DLE-DLD) 0,17* 13,44 0,00

Largura da folha unifoliolada 0,12* 10,56 0,00

ns: ndo significativo; ** e *: significativo ao nivel de 1% e 5% respectivamente pelo teste F.

Os valores do coeficiente de determinagdo genotipico (H?) variaram de 0% a 53,44%
(TABELA 1), sendo portanto de baixa & média magnitude. Segundo Cruz (2004), o H? é uma
medida analoga a herdabilidade e expressa a variancia fenotipica devido a variabilidade
genética entre as médias dos tratamentos, valores baixos de H? indicam que ha grande
influéncia ambiental sobre as caracteristicas estudadas, e consequentemente baixa influéncia
genética na expressdo fenotipica, essa constatacdo ndo corrobora com as observadas por
NOGUEIRA et al. (2008) e MATSUO et al. (2012) , ambos estudos avaliaram caracteres da
fase vegetativa em casa de vegetacao.

Os resultados de H? obtidos por CHAVEZ et al. (2016) também n&o corroboram com
os dados analisados, novamente é importante ressaltar que este estudo também foi realizado
em casa de vegetagdo. As caracteristicas quantitativas tendem a sofrer maior influéncia
ambiental, tendo, portanto, valores de H2 menores, o que corrobora com os valores
encontrados no trabalho de ALBUQUERQUE et al. (2022), que avaliou seu experimento
realizado em campo e obteve que as caracteristicas que obtiveram maior valor de H2 foram
CPFU e CE. (BASTIAANSE et al., 2019).

Em CAMARGOS et al. (2019) foi identificado que para CH, o volume do solo, a

densidade das plantas e a profundidade de semadura ndo influenciavam na caracteristica,
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comparando com o baixo valor de H? obtido e o alto valor de CV, os dados ndo corroboram,
indicando alta influéncia ambiental, porém ha a possibilidade de baixa precisdo experimental
devido ao valor de CV acima de 20%. J& para CE, CAMARGOS et al. (2019) aponta que
apenas a profundidade de semeadura néo influencia, podendo ter ainda outras diversas fontes
de influéncia ambiental, comparando com o valor intermediario de H2 e o CV abaixo dos 14%
(TABELA 1), os resultados obtidos séo condizentes.

As médias dos genotipos avaliados quanto aos caracteres da fase vegetativa constam
na Tabela 2. Para o carater CH as médias oscilaram de 0,35 cm a 2,81 cm e constituiram um
sO grupo (TABELA 2). As estimativas obtidas estdo dentro da média observada por HANYU
et al. (2020); ALVO et al. (2019); JUNIOR et al. (2018); DIAS et al. (2017) e CHAVES et al.
(2017), tendo apenas o gendétipo 52 que obteve uma média muito abaixo da média inferior de
1,69 cm encontrada nestes trabalhos.

J& para o cardter CE as médias dos gendtipos variaram de 1,71 cm a 3,45 cm e
formaram 2 grupos (TABELA 2). O primeiro grupo reuniu 26 gendtipos e o segundo grupo
29 gendtipos. As estimativas de CE deste estudo se assemelharam aos obtidos por GONTIJO
etal. (2021); JUNIOR et al. (2018); DIAS et al. (2017) e CHAVES et al. (2017), tendo apenas
0 gendtipo 45 que obteve uma média muito abaixo a média inferior de 2,24 cm observada nos
estudos citados.

As médias para CPFU oscilaram de 0,66 cm a 1,66 cm e formaram 2 grupos(TABELA
2). O primeiro grupo reuniu 28 genotipos e o segundo grupo 27 genotipos. As estimativas de
CPFU sdo inferiores as observadas por DIAS et al. (2017) e CHAVES et al. (2017) que

apresentaram médias de 1,40 cm a 2,28 cm.
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TABELA 2. Valores fenotipicos médios de 55 geno6tipos de soja quanto aos caracteres da fase

vegetativa, Uberlandia-MG, safra 2022/2023.

Genotipos CH CE CPFU CPI1FT CRI1FT C1IN DLE-DLD DBFU
1 184a 301a 1,10a 7,72b 1,16a 2,02b 347a 3,33 a
2 150a 2,85a 1,23a 791b 128a 257a 3,70 a 3,65a
3 1,29a 3,09a 0,75b 690b 107a 191D 3,22a 3,03a
4 182a 3,00a 1,16a 851b 1,16a 166D 3,24 a 3,16 a
5 1,69a 345a 144a 8,01b 140a 1,74b 3,50 a 3,6la
6 1,79a 259b 080b 767b 08la 181b 3,68 a 3,30 a
7 2,16a 293a 080b 8,06b 123a 195b 3,40 a 3,45a
8 181la 264b 093b 760b 08la 1,78Db 3,43 a 2,93 a
9 166a 239b 082b 7,75b 096a 1,75b 3,58a 3,37 a
10 191a 2,79a 1,04a 7,89b 103a 1,84b 3,60 a 3,25a
11 19a 231b 0,73b 766b 107a 190D 3,6la 3,20 a
12 207a 308a 086b 949a 1,18a 255a 3,33 a 3,12 a
13 1,73a 291a 082b 966a 1,18a 2,35a 3,6la 3,29 a
14 1,70a 2,82a 099b 1050a 1,29a 259a 3,79 a 3,28 a
15 191a 251b 080b 794b 105a 2,29a 3,54a 3,33a
16 217a 257b 1,18a 751b 097a 228a 331a 321a
17 206a 223b 1,15a 8,22b 129a 190b 3,45a 3,27 a
18 183a 250b 1,09a 836b 1,10a 22la 3,76 a 3,28 a
19 1,31a 299a 121a 948a 117a 2,16a 3,82 a 3,66 a
20 1,78a 2,64b 0,78b 760b 12la 2,76a 3,62a 3,35a
21 152a 252b 066b 914a 103a 235a 391a 3,34 a
22 1,36a 250b 093b 758b 1,12a 2,39a 3,93 a 3,37 a
23 187a 248b 108a 8,69a 1,09a 23la 391a 3,62a
24 182a 243b 121a 9,08a 130a 248a 3,58a 3,45a
25 180a 269a 068b 869a 1,16a 2,05b 3,72a 3,71a
26 1,19a 3,09a 101b 8,88a 120a 2,28a 4,08 a 3,69 a
27 1,73a 2,80a 1,19a 9,06a 1,19a 2,28a 441 a 3,65a
28 147a 287a 102b 862a 146a 1,77b 3,65a 3,567 a
29 224a 259b 1,10a 9,38a 137a 260a 3,56 a 3,78 a
30 1,76a 2,69a 1,22a 8,74a 132a 212b 3,35a 351a
31 1,25a 247b 106a 809b 121a 198D 3,13 a 3,49 a
32 1,73a 2,73a 1,09a 939a 151a 257a 3,36 a 351a
33 134a 2,73a 1,18a 849b 135a 240a 3,53 a 3,51a
34 163a 2,28b 09b 833b 088a 1,82b 3,60 a 3,72 a
35 1,77a 321a 1,17a 8,82a 095a 211b 3,66 a 3,71a
36 141a 2,74a 094b 0936a 112a 265a 3,42 a 3,63a
37 154a 284a 108a 9,78a 103a 1,89b 3,50 a 3,73 a
38 1,78a 2,61b 1,02b 956a 155a 1,92b 3,67 a 3,70 a
39 1,78a 2,60b 166a 837b 093a 223a 3,67 a 3,67 a
40 162a 294a 1,17a 9,78a 123a 249a 3,70 a 3,57 a
41 1,72a 2,26b 1,30a 7,87b 117a 2,09b 3,63a 3,58a
42 1,73a 2,33b 1,28a 7,62b 110a 2,37a 3,29 a 3,38a
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43 184a 282a 112a 790b 14l1a 217a 340a 357a

44 28la 2,74a 137a 945a 118a 207b 332a 355a
45 200a 1,71b 092b 7,69b 1,03a 210b 345a 3,48a
46 146a 257b 087b 7,22b 094a 253a 325a 320a
47 1,38a 2,49b 089b 839b 14la 166b 335a 343a
48 1,71a 234b 121a 90l1a 095a 185b 348a 36la

BRS 7380 RR 1,28a 241b 087b 789b 0,76a 225a 346a 3,02a
TMG 1179 RR 1,63a 246b 097b 784b 119a 173b 364a 369a
BMX DesafioRR 1,65a 2,72a 099b 8,78a 134a 19b 36la 343a

52 0,35a 2,40b 101b 856a 0,73a 2,12b 3,57 a 3,61la
53 1,71a 2,36b 0,75b 6,97b 0,79a 191b 3,29 a 340a
54 1,70a 254b 107a 86la 094a 2,09b 3,32a 351a
55 198a 2,77a 1,31a 848b 099a 155D 3,17 a 3,15a

Médias com a mesma letra na vertical pertencem ao mesmo grupo ao nivel de 5% de significancia pelo teste
Scott Knott.

Os resultados obtidos por DIAS et al. (2017) e CHAVES et al. (2017) para CP1FT
oscilaram de 6,21 cm a 10,44 cm (TABELA 2), sendo bem semelhantes as médias
observadas, que variaram de 6,90 cm a 10,50 cm. Foram formados 2 grupos, 0 primeiro
apresentando 38 gendtipos e o segundo apenas 17 gendtipos (TABELA 2).

Entretanto para CR1FT, ndo houve a formagdo de mais de um grupo, DIAS et al.
(2017) e CHAVES et al. (2017) obtiveram médias que foram de 0,72 cm a 1,03 cm, médias
essas bem proximas as médias obtidas que oscilaram de 0,73 cm a 1,51 cm (TABELA 2).

Para C1IN as médias observadas variaram de 1,55 cm a 2,76 cm (TABELA 2), estas
estimativas estdo bem abaixo das observadas por YAO XU et al. (2021) que alternaram entre
2,94 cm e 6,09 cm, houve novamente a formacao de 2 grupos, o primeiro sendo formado por
25 genotipos e o segundo por 30 genotipos (TABELA 2).

As médias obtidas para as distancias laterais (DLE-DLD) alternaram entre 3,13 cm e
4,41 cm, constituindo um Unico grupo (TABELA 2). Por ultimo as medias obtidas para DBFU
oscilaram de 2,93 cm a 3,73 cm também constituindo um Unico grupo (TABELA 2).

Pelo método de dissimilaridade de distancia de Mahalanobis (TABELA 3) foi possivel

observar a distancia genética entre 0s genotipos avaliados, dentre os resultados pode-se
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destacar alguns gendtipos interessantes, 0 UFUS 5 e o UFUS 52, de forma geral foram os

genotipos que apresentaram maior distancia média de todos os outros genotipos, dentre ambos

0 UFUS 52 obteve o maior valor para a menor distancia entre todos, de 9,99 em relagéo ao

genotipo UFUS 34, ja o maior valor para a maior distancia foi do UFUS 5, sendo de 43,11

em relagdo ao UFUS 45 (TABELA 3).

TABELA 3 - Menores e maiores distancias de Mahalanobis obtidas com 8 caracteres da fase
vegetativa, avaliados em 55 gendtipos de soja, Uberlandia-MG, safra 2022/2023.

Gendtipos

Menor distancia Maior distancia

Gendtipo

Menor distancia Maior distancia

1
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1,15 (gendtipo 1)

1,43 (gendtipo 33)
4,37 (gendtipo 1)

1,79 (gendtipo 55)
5,49 (genotipo 4)

0,91 (gendtipo 9)

2,69 (genotipo 1)

1,30 (gendtipo 10)
0,91 (genotipo 6)

1,15 (genétipo 1)

1,46 (gendtipo 9)

2,26 (genotipo 13)
1,69 (gendtipo 14)
1,69 (gendtipo 13)
1,63 (gendtipo 11)
2,59 (gendtipo 42)
2,75 (genotipo 18)
1,26 (gendtipo 23)
1,87 (gendtipo 40)
1,92 (gendtipo 46)
3,37 (genotipo 13)
3,31 (gendtipo 18)
1,26 (gendtipo 18)
2,04 (gendtipo 23)
3,11 (genotipo 13)
2,08 (genotipo 19)
3,20 (genotipo 23)
1,32 (genétipo 51)

25,63 (gendtipo 52)
17,51 (gendtipo 44)
28,68 (gendtipo 45)
30,46 (gendtipo 52)
43,11 (gendtipo 45)
18,98 (gendtipo 5)
30,22 (gen6tipo 52)
23,31 (gendtipo 52)
19,30 (genotipo 5)
23,44 (gen6tipo 52)
23,83 (gendtipo 5)
27,07 (genétipo 52)
20,45 (gendtipo 39)
25,36 (gendtipo 5)
24,14 (gendtipo 5)
29,35 (gendtipo 52)
27,22 (gen6tipo 52)
19,13 (gendtipo 5)
23,85 (gendtipo 45)
31,31 (gendtipo 5)
33,03 (gendtipo 5)
25,94 (gendtipo 5)
22,38 (gendtipo 5)
23,30 (gendtipo 5)
22,03 (gendtipo 39)
26,17 (gendtipo 45)
17,56 (genotipo 45)
25,11 (gendtipo 45)

29
30
31
32
33
34
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
BRS 7380 RR
TMG 1179 RR
BMX Desafio RR
52
53
54
55

2,31 (genotipo 24)
1,71 (gendtipo 43)
1,80 (gendtipo 33)
2,25 (genotipo 33)
1,43 (gendtipo 2)

1,93 (gendtipo 54)
3,44 (genotipo 19)
2,61 (genotipo 40)
2,31 (genotipo 19)
1,72 (gendtipo 51)
4,46 (gendtipo 41)
1,87 (gendtipo 19)
1,50 (gendtipo 42)
1,50 (gendtipo 41)
1,71 (gendtipo 30)
6,31 (genobtipo 55)
5,55 (genotipo 41)
1,92 (gendtipo 20)
1,48 (gendtipo 51)
1,62 (gendtipo 54)
3,41 (genotipo 22)
1,60 (gendtipo 9)

1,32 (gendtipo 28)
9,99 (genotipo 34)
2,01 (genotipo 15)
1,62 (gendtipo 48)
1,79 (gendtipo 4)

24,63 (gendtipo 5)
19,80 (gendtipo 52)
16,41 (genodtipo 5)
20,67 (gendtipo 52)
16,43 (genodtipo 44)
24,22 (gendtipo 5)
25,71 (gendtipo 45)
26,65 (gendtipo 5)
24,15 (gendtipo 45)
21,99 (gendtipo 52)
26,59 (gendtipo 3)
17,39 (gendtipo 45)
20,79 (gendtipo 5)
25,30 (gendtipo 5)
25,36 (gendtipo 52)
42,41 (gendtipo 52)
43,11 (gendtipo 5)
29,35 (gendtipo 5)
21,56 (gendtipo 39)
20,54 (gendtipo 5)
30,15 (gendtipo 5)
15,61 (genodtipo 52)
18,42 (genotipo 52)
42,41 (gendtipo 44)
25,42 (gendtipo 5)
18,64 (genodtipo 5)
31,75 (gendtipo 52)
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A cultivar TMG 1179 RR obteve as menores distancias gerais com relagdo a todos os
outros gendtipos, analisando o cenério completo, a menor distancia observada foi de 0,91
enquanto a maior foi de 43,11 (TABELA 3), ha presenca de grande variedade genética, porém
a maior parte dos resultados se manteram na media, 0 que corrobora com o resultado de
agrupamentos obtido pelo teste scott-knott.

Por meio da distancia generalizada de Mahalanobis foi possivel construir um
dendrograma (FIGURA 1), a partir do corte realizado em aproximadamente 48% de
dissimilaridade, utilizando o critério Mojena (Mojena 1977) é possivel observar a formacao
de 7 grupos diferentes, os Grupos | e Il tendo a maior parte da diversidade dos genétipos,
cerca de 87% dos genoétipos fazem parte destes 2 grupos (FIGURA 1), o grupo |11 é formado
apenas pelo genétipo UFUS 45, o grupo 1V é formado pelos gendtipos UFUS 55, UFUS 5 e
UFUS 4, o grupo V é formado apenas pelo genétipo UFUS 39, grupo VI pelo UFUS 44 e o
grupo VII pelo UFUS 52, a cultivar BRS 7380 RR e BMX Desafio RR séo parte do grupo I,
enquanto a cultivar TMG 1179 RR é parte do grupo Il (FIGURA 1).

Quando a intencdo € gerar progénies superiores para determinadas caracteristicas, a
selecdo de genitores geneticamente divergentes deve ser baseada na magnitude desta
divergéncia genética (CANTELLI et al., 2016). Portanto, para uma futura selecdo de parentais
a partir dos gendtipos avaliados, 0 interessante seria que ambos fossem parte de grupos bem

distantes.
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FIGURA 1. Dendograma obtido a partir da distancia generalizada de Mahalanobis, estimada
com oito caracteres da fase vegetativa, de 55 genotipos de soja, Uberlandia-MG, safra
2022/2023. *significativo ao nivel de 1% de probabilidade pelo teste t.!No dendograma os
gendtipos 49, 50 e 51 corresponde as cultivares BRS 7380 RR, TMG 1179 RR e BMX
DesafioRR,respectivamente.
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A partir do agrupamento de Tocher (TABELA 4), foram obtidos 8 grupos genéticos, o

grupo 1 possui a maior diversidade de cultivares, dentre as quais esta as 3 cultivares controle,

comparando com o dendrograma (FIGURA 1) o grupo Il do agrupamento de Tocher é

equivalente ao grupo IV do dendrograma, o mesmo ocorre com o grupo IV de Tocher e 0

grupo 11l do dendograma, grupo V de Tocher e grupo VI do dendrograma e grupo VIII de

Tocher com o grupo VII do dendograma. Essas similaridades entre os grupos de ambos 0s

métodos utilizados reforca a confiabilidade da divisdo de grupos genéticos por meio da

distancia genética entre os caracteres avaliados.

TABELA 4 - Agrupamento de Tocher, obtido a partir da distancia generalizada de
Mahalanobis em 55 genétipos de soja, cultivados em campo Uberlandia-MG, safra 2022/2023

Grupos

Cultivares

Vil
VI

UFUS 6, UFUS 9, UFUS 11, UFUS 15, UFUS 53, UFUS 18,
UFUS 23, UFUS 54, TMG 1179 RR, UFUS 34, UFUS 10, BMX
Desafio RR, UFUS 31, UFUS 30, UFUS 25, UFUS 33, UFUS
43, UFUS 1, UFUS 40, UFUS 24, UFUS 48, UFUS 17, UFUS
41, UFUS 32, UFUS 2, UFUS 22, UFUS 27, UFUS 36, UFUS
13, UFUS 29, BRS 7380 RR, UFUS 47, UFUS 19, UFUS 38,
UFUS 7, UFUS 8, UFUS 28, UFUS 35, UFUS 14, UFUS 26,
UFUS 21, UFUS 37, UFUS 46

UFUS 4, UFUS 55, UFUS 5

UFUS 16, UFUS 42, UFUS 39
UFUS 45

UFUS 44

UFUS 20

UFUS 3

UFUS 52

Pode-se observar que ainda que haja tais similaridades entre os dois métodos de

agrupamento por distancia genética, ha pontos de discordancia entre ambos, no agrupamento
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de Tocher o genétipo UFUS 16, pertencente ao grupo Ill, apresenta uma distancia
significativa da grande maioria dos gendtipos, presentes no grupo I, 0 que ndo acontece no
dendrograma, onde UFUS 16 faz parte do grupo I, que possui a maior parte da diversidade.
Isto ocorre também com os gendtipos UFUS 20 e UFUS 3, esta divergéncia entre 0s
agrupamentos realizados por ambos os métodos pode ocorrer pela avaliacdo diferentes das
médias entre os 8 caracteres avaliados, onde cada caracter contribui de forma diferente para a
dissimilaridade genética entre todos os gendtipos.

Com relacéo a essa distancia entre 0s genotipos e sua caracterizacdo em grupos, foi
possivel determinar quais, entre as 8 caracteristicas avaliadas, foram as que contribuiram mais
para a divergéncia; A caracteristica que mais contribuiu foi o comprimento do epicétilo, com
um valor de 18,26%, seguido do comprimento do peciolo da primeira folha unifoliolada com
15,32% e o comprimento do primeiro internddio com 15,82%, da mesma forma, as
caracteristicas que menos contribuiram foram as relacionadas a folha unifoliolada, com
valores inferiores a 7% (TABELA 5), o que era esperado considerando aos valores obtidos na
ANOVA.

TABELA 5 — Contribuicdo relativa dos caracteres avaliados para a divergéncia genética
constatada pelo método de dissimilaridade distancia de Mahalanobis

CONTRIBUICAO RELATIVA DOS CARACTERES PARA DIVERGENCIA - SINGH(1981).

Calculo feito com médias ndo padronizadas

VARIAVEL S.,j VALOR(%)
CH 1955,10 13,69
CE 2607,60 18,26
CPFU 2187,56 15,32
CPIFT 2013,23 14,10
RIFT 1485,31 10,40
C1IN 2259,07 15,82
DLE-DLD 810,43 5,67
LARGURA 963,73 6,75
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Considerando que as caracteristicas com maior contribuicdo para a divergéncia
genética entre os genotipos avaliados foram CE, CPFU e C1IN, podemos inferir a importancia
desses caracteres na avaliagdo de gendtipos e na predicdo de resultados obtidos durante o
processo do melhoramento, ja que sdo caracteristicas avaliadas durante os estadios V2-V3,
ainda durante a fase vegetativa, ja é possivel avaliar a dissimilaridade entre os gendtipos

presentes, corroborando com os resultados obtidos por NOGUEIRA et al. (2008).

6 CONCLUSOES

Detectou-se a existéncia de variancia genética para os caracteres CE, CPFU, CP1FT e
C1IN, indicando a possibilidade deles serem Uteis para discriminar gen6tipos de soja.

A dissimilaridade genética entre os 55 gendtipos de soja oscilou de 0,91 a 43,11. Pela
diversidade genética foi possivel dividir os 55 genotipos em grupos distintos e foi possivel
indicar as seguintes hibridagdes.

As cultivares BMX Desafio RR e a BRS 7380 RR, que possuem resisténcia a
nematoide das galhas (Meloidogyne javanica e Meloidogyne incognita), poderiam ser
cruzadas com o gen6tipo progénie UFUS 52, que possui a maior distancia geral e compondo
unicamente um grupo genético.

Da mesma forma a Cultivar TMG 1179 RR que também possui resisténcia a
nematoide das galhas poderia ser utilizada como progenitor com os gendétipos UFUS 5 e

UFUS 44.
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