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RESUMO

No mercado global de commodities agricolas, a soja [Glycine max (L.) Merrill] é a
principal oleaginosa cultivada no mundo. O Brasil na safra 2019/2020 passou a ser
0 maior produtor e exportador mundial de grdaos desta espécie. O estudo da
diversidade genética é uma forma preditiva para a escolha de genitores, e a
obtencao das estimativas de parametros genéticos permite o melhorista analisar
estratégias de selecdo e predizer os ganhos de selegcdo, auxiliando por
consequéncia na identificagao e selegcao de gendtipos superiores. Assim, objetivou-
se com este estudo identificar grupos de gendtipos de soja com base em caracteres
da fase vegetativa visando selecionar genitores para hibridagao artificial em soja e
indicar a contribuicdo relativa dos caracteres avaliados para a dissimilaridade
genética; estimar parametros genéticos e fenotipicos, avaliar a associagao entre
caracteres agron6micos via correlagdes fenotipicas e genotipicas, analisar
estratégias de selegcado via selegao direta e indices de selegdo e selecionar
progénies superiores. O experimento foi conduzido em campo na fazenda
experimental Capim Branco pertencente a Universidade Federal de Uberlandia
(UFU), em delineamento de blocos completos ao acaso (DBC), com trés repeticdes.
Foram avaliados seis caracteres fenotipicos durante a fase vegetativa (V2) da
cultura: Comprimento de hipocétilo (CH), comprimento de epicétilo (CE),
comprimento do primeiro internédio (Cl), Comprimento do peciolo da folha
unifoliolada (CPFU), comprimento do peciolo da primeira folha trifoliada (CPFT),
altura de planta (APV), e doze caracteres agrondmicos: numero de dias para o
florescimento (NDF), altura da planta no florescimento (APF), numero de nds na
haste principal no florescimento (NNF), numero de dias para a maturidade (NDM),
altura da planta na maturidade (APM), numero de nds na haste principal na
maturidade (NNM), numero de nés produtivos na maturidade (NNPM), niumero de
vagens por planta (NVP), altura da insergédo da primeira vagem (AlV), acamamento
(ACM), producdo de grdos por planta (PGP), produtividade de grdos em kg ha-
(PROD). Os dados obtidos no estadio V2 foram analisados com o auxilio do
software GENES, e a diversidade genética entre as progénies foi estimada pelos
métodos: otimizagdo de Tocher, UPGMA e variaveis candnicas. Os caracteres
agronémicos foram avaliados com o auxilio do software R, via abordagem de
modelos mistos (REML/BLUP), em que foram estimados os parametros genéticos
e fenotipicos, as correlagdes fenotipicas e genotipicas, os indices de selegao,
ganho com a selecao direta, indireta e por meio de indices de seleg¢ao (Classico,
Soma de “Ranks” - M&M e Soma de “Ranks” com a nao definicdo dos pesos
econdbmicos - M&M2). Os gendtipos PMGS_UFU081 e PMGS_UFU103
apresentam maior dissimilaridade genética em relagdo aos demais, e
PMGS_UFU100 e PMGS_UFU104 sao gendtipos muito similares. Em
contrapartida os genotipos PMGS _UFU081 e PMGS_UFU103 mostram-se
bastante divergentes dos demais, mostrando ser importantes recursos genéticos
para explorar a maxima heterose em futuros cruzamentos. Apesar dos métodos de
Tocher, UPGMA e Variaveis candnicas nao corroborarem nos agrupamentos, eles
sao eficientes para representar a diversidade genética, sendo CE a caracteristica
que mais contribui para a o estudo da diversidade genética em germoplasma de
soja na fase vegetativa. Para os caracteres agrondmicos detectou-se existéncia de
variabilidade genética pelo teste de verossimilhanca, aos niveis de 0,01% e 0,001%
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para todos os caracteres analisados e as estimativas de herdabilidade oscilaram
de 0,48 a 0,96, evidenciando condigdes favoraveis para o processo seletivo. O
carater PGP apresenta correlagéo positiva e de alta magnitude com os caracteres
NNM, NNPM e NVP, indicando que a selegdo sobre estes caracteres pode
contribuir indiretamente para o aumento de PGP. NDM também apresentou
correlagdo positiva e de alta magnitude com os caracteres NNM, NNPM e NVP,
indicando que a selegdo visando precocidade (reduzir NDM) pode ocasionar
quedas na média destes caracteres. O indice da soma de “ranks” com a nao
definicdo dos pesos econémicos mostra ser a melhor estratégia de selegéo, e as
progénies selecionadas por este indice foram escolhidas para avangar no programa
de melhoramento, que sao: PMGS_UFU004, PMGS_UFU007, PMGS_UFUO009,
PMGS_UFU011, PMGS_UFUO017, PMGS_UFU018, PMGS_UFU019, PMGS_UFU
021, PMGS_UFU022, PMGS_UFU025, PMGS_UFU028, PMGS_UFU029, PMGS _
UFU076, PMGS_UFUQ094.

Palavras chave: Glycine max, diversidade genética, correlagdo, ganho de selegéo.
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ABSTRACT

In the global market for agricultural commodities, soybean [Glycine max (L.) Merrill]
is the main oilseed crop grown in the world. In the 2019/2020 season, Brazil became
the world's largest producer and exporter of grains of this species. The study of
genetic diversity is a predictive way to choose parents, and obtaining estimates of
genetic parameters allows breeders to analyze selection strategies and predict
selection gains, consequently helping to identify and select superior genotypes.
Thus, the objective of this study was to identify groups of soybean genotypes based
on characters from the vegetative stage, in order to select parents for artificial
hybridization in soybean and to indicate the relative contribution of the evaluated
characters to genetic dissimilarity; estimate genetic and phenotypic parameters,
evaluate the association between agronomic traits via phenotypic and genotypic
correlations, analyze selection strategies via direct selection and selection indices,
and select superior progenies. The experiment was conducted in the field at the
Capim Branco experimental farm belonging to the Federal University of Uberlandia
(UFU), in a randomized complete block design (RCB), with three replications. Six
phenotypic characters were evaluated during the vegetative phase (V2) of the crop:
hypocotyl length (CH), epicotyl length (CE), first internode length (Cl), unifoliate leaf
petiole length (CPFU), petiole length of the first trifoliate leaf (CPFT), plant height at
vegetative stage (APV), and twelve agronomic characters: number of days to
flowering (NDF), plant height at flowering (APF), number of nodes on the main stem
at flowering (NNF), number of days to maturity (NDM), plant height at maturity
(APM), number of nodes on the main stem at maturity (NNM), number of productive
nodes at maturity (NNPM), number of pods per plant (NVP), first pod insertion height
(AIV), lodging (ACM), grain yield per plant (PGP), grain yield in kg ha' (PROD). The
data obtained at the V2 stage were analyzed using the GENES software, and the
genetic diversity among the progenies was estimated using the methods: Tocher
optimization, UPGMA and canonical variables. The agronomic traits were evaluated
with the aid of the R software, via the mixed models approach (REML/BLUP), in
which the genetic and phenotypic parameters, phenotypic and genotypic
correlations, selection indices, gain from direct selection, indirectly and through
selection indices (Classic, Sum of “Ranks” - M&M and Sum of “Ranks” with no
definition of economic weights - M&M2). The PMGS_UFUO081 and PMGS_UFU103
genotypes show greater genetic dissimilarity in relation to the others, and
PMGS_UFU100 and PMGS_UFU104 are very similar genotypes. On the other
hand, the PMGS_UFU081 and PMGS_UFU103 genotypes are quite different from
the others, proving to be important genetic resources to explore maximum heterosis
in future crosses. Despite the methods of Tocher, UPGMA and Canonical Variables
not corroborating the groupings, they are efficient to represent the genetic diversity,
with CE being the characteristic that most contributes to the study of genetic
diversity in soybean germplasm in the vegetative phase. For the agronomic traits,
the existence of genetic variability was detected by the likelihood test, at levels of 0,
01% and 0,001% for all analyzed traits and the heritability estimates ranged from
0,48 to 0,96, evidencing favorable conditions for the selection process. The PGP
character presents a positive and high magnitude correlation with the NNM, NNPM
and NVP characters, indicating that the selection on these characters can indirectly
contribute to the increase of PGP. NDM also showed a positive correlation of high
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magnitude with the characters NNM, NNPM and NVP, indicating that selection
aiming at precocity (reducing NDM) can cause decreases in the average of these
characters. The index of the sum of "ranks" with the non-definition of economic
weights proves to be the best selection strategy, and the progenies selected by this
index were chosen to advance in the breeding program, which are: PMGS_UFUO004,
PMGS_UFUO007, PMGS_UFUO009, PMGS_UFUO011, PMGS_UFUO017, PMGS_UFU
018, PMGS_UFU019, PMGS_UFU021, PMGS_UFU022, PMGS_UFU025, PMGS _
UFU028, PMGS_UFUO029, PMGS_UFUO076, PMGS_UFUQ94.

Keywords: Glycine max, genetic diversity, correlation, selection gain.
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1. INTRODUGAO

1.1. A cultura da Soja: Breve historico, situagcao atual e perspectivas para o

Brasil

A soja [Glycine max (L.) Merrill] € uma das mais importantes commoditites
do mercado internacional, sendo o principal grao cultivado no Brasil e no mundo
(TANCREDI et al., 2021). Essa presenca em diversos setores numa escala mundial
se deve ao fato dessa cultura ser uma excelente fonte de 6leo e proteina vegetal,
com teores em torno de 20 e 40% respectivamente (SILVA et. al., 2017).

A soja tem centro de origem no nordeste da China (entre 45° e 50° N), latitude
que, nas Américas, corresponde ao Sul da Patagbnia e, no Hemisfério Norte,
corresponde ao Norte dos Estados Unidos da América e Sul do Canada e seu
consumo e comércio foram inicialmente somente na Asia, e que a China era a maior
produtora e o Japao o maior consumidor do grao (GAZZONI, DALL’AGNOLL,
2018). Colwell (2017) afirma que cerca de 70% de toda a soja produzida no mundo
era de origem chinesa entre os anos 1909-1913, e na segunda metade do século
XX o grédo passou a ganhar importadncia no mercado internacional, tendo seu
principal uso como “adubo verde ou planta forrageira”, sendo explorada
comercialmente somente posteriormente.

Segundo a Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria (EMBRAPA,
2013), no ano de 1882 a soja foi introduzida no Brasil, no estado da Bahia,
acompanhada de outras culturas trazidas da América do Norte e da Europa. Por se
tratar de uma planta naturalmente sensivel ao fotoperiodo, seu desempenho nao
foi satisfatorio na regido Nordeste e sua produgdo foi desestimulada.
Posteriormente, no ano de 1935, a soja comegou a ter maior expresséo econdmica
no Rio Grande do Sul, que possuia condi¢cdes edafoclimaticas semelhantes as do
Sul dos Estados Unidos, o que proporcionou boa resposta das cultivares
(GAZZONI; DALL’AGNOL, 2018). De acordo com Silva et al. (2021a) a principal
finalidade da produgéo de graos neste periodo era a alimentagao de suinos.

Em anos posteriores, a produgdo de soja cresceu muito para a regiao
Centro-Oeste do Brasil, fato este, devido aos incentivos fiscais dados aos

produtores rurais para que abrissem novas areas de plantio. E também fatores
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como o regime de chuvas, o menor preco das terras, e as condigdes fisicas do solo
nessa regiao, foram preponderantes para expansao da produgéo dessa cultura nas
décadas de 1960, 1970 e 1980, passando assim a estar amplamente estabelecida
nesta regido nos dias atuais (GAZZONI; DALL’AGNOL, 2018).

Essa expansdo da soja nas regides de baixas latitudes, que antes eram
consideradas inaptas para seu cultivo, foi impulsionada pelo desenvolvimento das
cultivares com periodo juvenil longo, ou seja, a planta de soja nao floresce e se
desenvolve, mesmo que as condi¢gdes de fotoperiodo ndo sejam adequadas,
resultando em alta produtividade de gréos (SILVA et al., 2021a)

Essas cultivares de periodo juvenil longo, também eram mais produtivas,
resistentes a pragas e doencgas, mais tolerantes a acidez do solo e a chuva na
colheita possibilitando a expansao das fronteiras agricolas do Cerrado, na década
de 1970, e também a incorporacdo de novas regides produtivas, como o
MATOPIBA (Maranhao, Tocantins, Piaui e Bahia) (SILVA et. al., 2017).

Segundo Shahbandeh (2022) houve um grande aumento da produgao
mundial desta espécie nos ultimos 10 anos, a qual saiu de 273,67 milhdes de
toneladas de grédos produzidas na safra 2012/2013 para 363,86 milhdes de
toneladas na safra 2021/2022, o que significa um incremento de 25% na produgao
desta espécie no mundo, sendo o Brasil considerado um dos principais players no
mercado internacional de  commodities  agropecuarias, contribuindo
significativamente para esse cenario de crescimento.

Os anos de 2020 e 2021 foram extremamente desafiadores para a economia
mundial devido a pandemia causada pelo Coronavirus (COVID-19), e a cadeia
brasileira do agronegdcio foi de extrema importancia para que essa grande crise
econdmica fosse minimizada em nosso pais. Hoje o Brasil € um dos principais
ofertantes de produtos agricolas no mercado internacional, tendo a soja como uma
das principais fontes geradoras de riqueza para o pais (GAIA et al., 2021).

Em uma projecdo do Ministério da Agricultura Pecuaria e Abastecimento
(MAPA) realizada no ano de 2015, o Brasil alcancaria na safra 2024/2025 a
producao nacional de 126,2 milhdes de toneladas do grdo. Porém, o que se viu foi
uma realidade muito melhor, pois de acordo com Shahbandeh (2022) esta marca
foi ultrapassada ja na safra 2019/2020, ano em que a producéao foi de 128,50

milhdes de toneladas de graos. Considerado um novo recorde, esse numero
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concedeu ao Brasil o primeiro lugar no mundo em producéo e exportacao de graos
de soja, ultrapassando os Estados Unidos da América (EUA), o maior produtor até
aquele momento.

Segundo a Companhia Nacional de Abastecimento (CONAB, 2022), o Brasil,
agora reconhecidamente o maior produtor mundial de soja, teve na safra 2021/2022
uma area plantada de cerca de 40,80 milhées de hectares com uma producéo de
122,4 milhdes de toneladas de graos.

Nas ultimas trés safras, o Brasil apresentou uma média de produtividade de
gréaos de soja de 3.450 kg ha™', média maior que os EUA que foi de 3.357 kg ha''e
da Argentina 2.837 kg ha', segundo e terceiro colocados respectivamente no
ranking mundial de producéo (USDA, 2022).

De acordo com a Companhia Nacional de Abastecimento (CONAB, 2022)
houve uma reducéo de 11,4% na produgao de graos, em relagao a safra anterior
devido a problemas com déficit hidrico nos estados do Rio Grande do Sul, seguido
por Parana e Mato Grosso do Sul. Porém, a maioria dos outros estados conseguiu
produtividades superiores as obtidas na ultima safra, com destaque para o Piaui,
com rendimento positivo de 12,7%.

Em relagdo as exportagcdes, dados disponibilizados pelo MAPA (2022),
mostram que em 2021 o total exportado pelo agronegdcio brasileiro resultou em
US$ 120,59 bilhdes, alta de 19,7%, em relagédo ao ano anterior, representando uma
participagdo de 43% do total exportado pelo pais, 0 que segundo o Instituto de
Pesquisa Econdbmica Aplicada (2022), ocasionou um superavit para a balanga
comercial do agronegoécio em US$ 105,1 bilhdes.

De acordo com a Associacao Nacional dos Exportadores de Graos (ANEC,
2022), a cultura da soja tem grande parte nesta conquista do agronegdcio nas
exportacdes brasileiras. Segundo eles, as exportacbes de graos de soja saltaram
nos ultimos 10 anos de 32,98 para 87 milhdes de toneladas de graos, sendo a
China o maior parceiro comercial, comprando cerca de 70% do total exportado pelo
Brasil.

Um relatorio feito pelo Instituto de Pesquisa Econdmica Aplicada (IPEA,
2022) mostrou que a soja em graos, principal produto das exportagdes do

agronegocio, apresentou em 2021, aumento de 3,8% em quantidade e 35,2% em
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valor diante de 2020. O preco médio por tonelada teve alta de 30,3% se comparado
ao ano anterior.

Dentro deste contexto, Coélho e Ximenes (2020) afirmam que a sojicultura
brasileira tem boas perspectivas futuras devido a alguns fatores: 1- uma demanda
internacional cada vez maior; 2- o Brasil possuir um clima e solo favoraveis tendo
perspectivas de alta de produgéo de graos, e com pequena projecdo de aumento
de area nos proximos anos, o que é resultado do alto grau de profissionalizagao e
de inovagao tecnoldogica do produtor brasileiro; 3- 6rgdos de pesquisa e de
financiamento fomentam a inovagao da cadeia produtiva, superando os desafios
relacionados a novas pragas, elevagao da produtividade de graos os investimentos
necessarios.

Apesar das favoraveis perspectivas para o futuro da cadeia produtiva da soja
no Brasil, ainda existem muitos entraves em relagéo a logistica de transporte e de
armazenamento, em que estradas precarias e as longas distancias prejudicam o
escoamento da produgao. Além disso, a ocorréncia de veranicos durante a fase de
crescimento da planta, problema comum na Bahia, Piaui € no Sul do pais, onde a
instabilidade climatica é maior, ocasionando quebras na producédo (COELHO e
XIMENES, 2020).

Considerando todos esses aspectos, para que a cultura da soja se mantenha
com grande participagdo no agronegaocio brasileiro e mundial, € necessario que os
esforgos sejam continuos por parte das instituicdes publicas e empresas privadas,
possibilitando que cada vez mais sejam encontradas cultivares adaptadas as
diferentes regides do pais, entregando aos produtores altos potenciais produtivos

e, consequentemente, maior rentabilidade.

1.2.Botanica, morfologia e desenvolvimento da cultura da soja

Para uma correta avaliagcdo dos caracteres da soja, é necessario
compreender a morfologia € o desenvolvimento da cultura, dando assim ao
melhorista a capacidade de reconhecer as variagdes entre as cultivares, o que é

fundamental para a selecao de plantas com caracteristicas fenotipicas favoraveis,
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buscando os aumentos de produtividade de grdos, o manejo integrado e a
preservagao ambiental (MATSUO et al., 2017).

A soja é uma planta herbacea da classe Magnoliopsida (Eudicotiledénea),
ordem Fabales, familia Fabaceae, subfamilia Faboideae, género Glycine L,
(SEDIYAMA et al., 2016). Tem sistema radicular constituido de raiz principal e
raizes secundarias e apresenta nédulos ligados a epiderme por filamentos, os quais
sdo consequéncia da presencga de bactérias Bradyrhizobium japonicum e B. elkani
localizadas no seu interior e sdo capazes de fixar o nitrogénio do ar atmosférico
(SEDIYAMA et al., 2016).

A soja possui nas cultivares comerciais predominantemente trés tipos de
folhas: duas cotiledonares, duas folhas unifoliadas e folhas trifoliadas. As flores sao
completas, e o fruto é tipo vagem e contém de um a cinco sementes (SEDIYAMA
et al.,, 2016). Ja quanto ao crescimento, ela € classificada em diferentes tipos:
determinado, semi-determinado e indeterminado (MATSUO et al., 2015).

De acordo com Fehr e Caviness (1977) o desenvolvimento fenoldgico da
cultura pode ser dividido em: Fase Vegetativa (V) e fase Reprodutiva (R). As duas
fases apresentam subdivisdes ou estadios, sendo: V1, V2, até Vn, com exceg¢ao
dos dois primeiros estadios, conhecidos como Ve (emergéncia) e Vc (estadio de
cotilédone). A fase reprodutiva compreende o florescimento (estadios R1 e R2), o
desenvolvimento da vagem (R3 e R4), o desenvolvimento da semente (R5 e R6) e

a maturidade da planta (R7 e R8).

1.3. Avaliagao da diversidade genética entre genétipos de soja com base em

caracteres fenotipicos da fase vegetativa

Em programas de melhoramento a selegao e a recombinagao de cultivares,
sdo estratégias suportadas por métodos tedricos e técnicos, sendo a principal
maneira de aumentar ou decrescer a média dos caracteres agronémicos nas
espécies cultivadas (BOREM; MIRANDA, 2013; SILVA et al., 2017).

Visando a selegcdo para uma possivel recombinacdo entre diferentes
gendtipos, faz-se necessario o estudo da diversidade genética, a qual € uma forma

preditiva para a escolha de genitores, com base na dissimilaridade genética e
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comportamento per se. O conhecimento da dissimilaridade genética de um
germoplasma possibilita a identificagdo de genitores distintos, que quando
cruzados, geram maior efeito heterdético, possibilitando a obtengdo de gendtipos
superiores, e maior variabilidade nas populagdes (CRUZ et al., 2011; GOMES et
al.,2021).

As técnicas multivariadas possibilitam analisar a dissimilaridade genética de
um germoplasma através de informacgdes obtidas pela caracterizagdo com base em
descritores pré-estabelecidos. A partir dessas informagdes sao calculadas as
estimativas das medidas de dissimilaridade, e posteriormente a representacao
dessas medidas por diferentes métodos. Dentre as medidas de dissimilaridade se
destacam a partir da distancia euclidiana média ou a distancia generalizada de
Mahalanobis (CRUZ et al., 2012). E a diversidade genética pode ser representada
pelos métodos de agrupamento de otimizacgéo, dispersdo grafica e dendrogramas
(CRUZ et al., 2012).

Os programas de melhoramento apresentam um grande numero de
gendtipos em avaliacdo, dessa forma, as estimativas de dissimilaridade passam a
nao ser suficientes para quantificar a semelhanga ou diferenga entre os genétipos.
Assim, numa tentativa de simplificar a interpretacao, sao utilizados os métodos de
agrupamento, os quais tem o principal objetivo de formar grupos de gendtipos
distintos entre si (heterogéneos) compostos por genétipos mais similares. Ha varios
meétodos de agrupamento para os estudos de divergéncia genética, e os
comumente utilizados sdo os métodos de otimizagdo e os hierarquicos (CRUZ et
al., 2012).

Um dos métodos mais utilizados em estudos de divergéncia em soja € o
método de otimizacdo de Tocher. Esse método separa os gendtipos em grupos nao
vazios e mutuamente exclusivos formando primeiramente um grupo inicial com o
par de gendtipos mais similares e, posteriormente, verifica-se a possibilidade de
inclusdo de novos gendtipos (CRUZ et al., 2012). Para isso, considera-se o critério
de que a distancia média intragrupo deve ser menor que a distdncia média
intergrupo (CRUZ, et al. 2011).

Com os métodos hierarquicos ha a formacdo de um dendograma ou um
diagrama de arvore através do agrupamento dos gendtipos. Dentre os métodos

hierarquicos que tém sido utilizados em soja, o principal é o UPGMA (método da
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ligacdo média ndo ponderada entre grupos). Este método utiliza as médias
aritméticas (n&o ponderadas) das medidas de distancia, evitando caracterizar a
distdncia por valores extremos (minimo e maximo) entre os individuos
considerados. Para tanto, a distdncia entre um individuo K e um grupo, formado
pelos individuos i e j, € dada pela média do conjunto das distancias de pares de
individuos (i e k) e (j e k) (CRUZ et al, 2011).

O método das variaveis candnicas consiste no resumo de a informagdes em
poucas variaveis, permitindo a simplificagdo do conjunto de dados. Essas poucas
variaveis, tem a propriedade de reterem o maximo da variagdo originalmente
disponivel e também s&o independentes entre si. Como este método se baseia nas
informacdes entre e dentro dos gendtipos, demanda dados com repeticbes. Como
as variaveis possuem escalas diferentes, na analise por variaveis canénicas €&
realizada a transformacdo em variaveis padronizadas e néo correlacionadas, de
modo que a matriz de dispersado se iguala a identidade. Para tanto, comumente
utiliza-se a condensagao pivotal (CRUZ et al., 2012).

Os estudos de diversidade genética em soja podem ser realizados utilizando-
se caracteristicas fenotipicas, moleculares ou por meio do coeficiente de
parentesco. Pelo coeficiente de parentesco ha um complicador visto que as
empresas nao estdo mais divulgando os genitores parentais das cultivares. Ja o
uso de marcadores moleculares requer que o programa de melhoramento tenha a
disposicdo um laboratério de biologia molecular e também recursos financeiros
para que sejam realizadas as analises. Neste aspecto, os caracteres fenotipicos
sdao muito uteis porque sao dados que podem ser faciimente obtidos.
Rotineiramente em estudos de diversidade genética em soja, tem sido utilizado
caracteres agronémicos importantes para o melhoramento genético da soja, como
por exemplo ciclo, altura de planta, numero de vagens, produgéo de graos, dentre
outros. Contudo, estes estudos podem ser melhorados ao se incluir mais
caracteristicas para aumentar a qualidade dos estudos de diversidade genética
nesta cultura.

Ao se fazer uma breve revisdo de literatura, verifica-se que diferentes
autores publicaram nos ultimos anos, artigos relacionados ao estudo da diversidade
genética na cultura da soja. Inumeros deles tratam de estudos relacionados aos
caracteres da fase reprodutiva da cultura (ALMEIDA et al., 2011; COSTA, et al.,
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2018; DARONCH, et al., 2019; FERREIRA, et al., 2015; MATSUO, et al., 2011;
RIGON, et al., 2012; SANTOS, et al., 2013; TORRES et al., 2015) e aos caracteres
relacionados a semente (DELLAGOSTIN, etal., 2011; LIMA; PELUZIO, et al., 2015;
LOPES, et al. 2014; OLIVEIRA, et al. 2019(b); SANTOS, et al., 2012).

Quanto ao estudo de diversidade genética utilizando os caracteres da fase
vegetativa, ha relatos em diversas culturas. Por exemplo, Oliveira et al. (2019a) ao
avaliar a divergéncia genética em 65 acessos de pimenta na fase de plantulas,
comparando diferentes técnicas de agrupamento (Otimizagao de Tocher, UPGMA,
e componentes principais) verificaram que houve variabilidade genética entre os 65
acessos avaliados e que os métodos de agrupamento de Tocher e UPGMA foram
eficientes para identificar grupos distintos na fase de plantula em pimenta.

Em contrapartida Costa; Godinho e Moreira (2019), ao avaliarem a
diversidade genética pelo método UPGMA em mudas de Café arabica, relataram
que houve pouca variabilidade genética entre os gendtipos estudados e que o
método UPGMA corroborou com este dado, pois houve a formagao de apenas dois
grupos distintos.

Siqueira et al. (2020) verificaram em um estudo de diversidade genética com
diferentes gendtipos de arroz, submetidos a salinidade na fase de plantula, que os
métodos UPGMA e otimizacado de Tocher, baseados na distancia de Mahalanobis,
seguiram a mesma tendéncia de agrupamentos, formando grupos parcialmente
distintos, sendo que o carater indice de velocidade de emergéncia (IVE-%) foi o
que mais contribuiu para a dissimilaridade genética entre os gendtipos avaliados.

Em um ensaio para avaliar a divergéncia genética entre progénies de
maracujazeiro-amarelo com base em caracteristicas de plantulas pelo método de
agrupamento de Tocher (baseado na distancia de Malahanobis) e pelo método de
variaveis canénicas, Negreiros et al. (2008) constataram que as caracteristicas que
mais contribuiram para a dissimilaridade genética foram a porcentagem de
germinagao, numero de folhas e velocidade de emergéncia. E também, afirmaram
que uma das populagdes estudadas (a populagéo 20), poderia ser recomendada
para hibridagdo com outras populagdes devido a sua alta divergéncia genética.

Em soja, os estudos de diversidade genética com caracteres da fase
vegetativa, além de demonstrar a existéncia de variabilidade genética, vem

mostrando também que estes caracteres sao muito uteis para que os melhoristas
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possam diferenciar os genotipos. Neste sentido, a inclusdo de mais caracteristicas
em estudos de diversidade genética além dos caracteres agronémicos torna-se
uma vantagem adicional.

Hanyu et al. (2020) ao estimar parametros genéticos e analisar caracteres
da fase vegetativa (V2 e V3) em 28 gendtipos de soja, durante dois periodos de
avaliacdo em casa de vegetacéo, verificaram que foi possivel diferir os genétipos
de soja quanto ao comprimento de hipocatilo e epicaotilo e altura de planta.

Alves et al. (2019) ao estudar o comportamento do comprimento do
hipocotilo em 16 cultivares de soja, ao longo de varios periodos através de redes
neurais e metodologias de adaptabilidade e estabilidade, confirmaram que as
cultivares BRS810C, BRSMG760SRR, TMG1175RR e BMX Tornado RR
apresentaram menores médias, alta estabilidade e adaptabilidade geral quanto ao
comprimento do hipocdtilo, enquanto que a cultivar BG4272 apresentou maior
meédia, alta estabilidade e adaptabilidade geral.

Ao estudar o efeito do volume de solo, da densidade de plantas por vaso, e
profundidade de semeadura no comprimento do hipocétilo, do epicétilo e na altura
de mudas de soja nos estadios vegetativos V2 e V3 em 4 diferentes experimentos,
Camargos et al. (2019) verificaram que somente a altura de plantas foi influenciada
por estes tratamentos e que as cultivares de soja apresentaram distingdo quanto
ao comprimento de hipocétilo e epicatilo nos estadios V2 e V3, sendo consideradas
potenciais descritores de soja.

Ja Gontijo et al. (2021) avaliando o comprimento do epicétilo de cultivares
de soja no estadio V2, em dois experimentos a campo, verificaram que o
comprimento do epicétilo ndo foi influenciado apdés submeter as cultivares ao
adensamento de plantas com a redugdo do espagamento entre as linhas de
semeadura.

Com o objetivo de avaliar o desempenho da régua milimetrada na medigéo
dos comprimentos de hipocdtilo e epicotilo em plantas de soja nos estadios V2 e
V3 em casa de vegetacdo e compara-lo com o método baseado no uso de
paquimetro, Junior et al. (2018) verificaram que esta ferramenta obteve um 6timo
desempenho e que pode ser uma alternativa na medicdo de mudas de soja nos

diferentes estadios de desenvolvimento da cultura da soja.

23



Diante de todos estes dados, pode-se afirmar que obter informagdes a
respeito da diversidade genética na fase vegetativa da cultura da soja permitira a
diferenciacdo entre as cultivares, além de conhecer os agrupamentos das
diferentes progénies em grupos heterogéneos entre si, dando ao melhorista a
possibilidade de prever combinagbes hibridas para obtengdo de gendtipos
superiores ja na fase inicial da cultura, havendo, portanto, economia de tempo e
dinheiro, o que é um dos pontos chaves para o sucesso de um programa de

melhoramento genético.

1.4. Melhoramento genético aplicado a cultura da soja

Ao atingir o status de maior produtor de graos de soja, foi comprovado o alto
potencial e a grande aptiddo do Brasil para o cultivo desta oleaginosa. Para que
esse resultado fosse alcangado, grande esforgo foi realizado por instituicdes
publicas e privadas no passado para a implantagao de programas de melhoramento
genético no Brasil (SILVA et al., 2017).

A evolugdo do melhoramento genético da soja no Brasil ocorreu em duas
etapas. Desde a chegada da cultura ao pais até os anos 80, maior parte da
mobilizacdo para transferéncia de tecnologia e desenvolvimento de novas
cultivares foi realizada por 6rgaos publicos, época essa em que foram
desenvolvidas variedades adaptadas as condi¢coes de Cerrado e regides de baixa
latitude, e também variedades resistentes as diversas doencgas (SILVA et al., 2017).

Ja a segunda etapa do melhoramento ocorreu a partir dos anos 1990, com
a globalizagao e promulgacao da Lei 9456/1997 de protecao de cultivares, iniciando
uma nova fase em que grandes corporagdes de capital internacional como
Monsanto (atualmente incorporada a Bayer), Pionner (Atualmente Corteva),
Syngenta, Basf, Bayer, Dow (hoje denominada Long Ping High Tech) passaram a
participar do desenvolvimento de novas -cultivares, porém agora buscando
genotipos de maior valor de mercado por meio do uso da biotecnologia para
introdugéo eventos transgénicos (SILVA et al., 2017).

De acordo com Cruz; Regazzi; Carneiro (2012) existem trés métodos

utilizados na obtencdo de novas cultivares, que sdo a introdugdo, selecdo e
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hibridacdo. As primeiras cultivares da regido sul do pais, em sua grande maioria,
foram obtidas por introdugao de cultivares de outros paises. A sele¢ao consiste em
identificar e obter sementes de plantas superiores a partir de uma populagao
heterogénea, as quais dardo origem a nova populacao selecionada, com atributos
agrondmicos e médias superiores as da populacgéao original. Por fim, a hibridacéo &
a metodologia que possibilita a unido de caracteres desejaveis em uma mesma
planta e, consequentemente, ampliando a variabilidade genética existente.

A hibridagdo consiste na fusdo de gametas geneticamente diferentes,
resultando em individuos heterozigdticos para um ou mais locos, o que permite a
obtencao de linhagens que reinam melhores caracteres e maior concentragao de
alelos favoraveis (RAMALHO et al., 2012). Ela inicia-se com a selegao de genitores
e cruzamento entre eles, obtendo-se posteriormente populagdes segregantes com
variabilidade genética, sendo assim possivel se alcangar gendtipos com qualidade
superior e posteriormente desenvolver cultivares mais produtivas e mais resistentes
(MATSUO et al., 2015).

Existem varios métodos de conducdo de populagbes segregantes, e € de
responsabilidade do melhorista, adotar a estratégia de condugéo que proporcione
maiores ganhos diretos, indiretos ou simultédneos, em menor periodo e com custos
mais baixos. Os principais métodos sao: Método Genealdgico (Pedigree), Teste de
Geragao Precoce, Método da Populacao (Bulk), Método Bulk dentro de familias,
Método Descendente de uma Unica Semente (SSD) e Método Descendente de
uma unica Vagem (SPD) (SILVA et al., 2017). Cada um destes métodos tem o
objetivo de reduzir a heterozigose gerada na populagéo F2 e aumentar o nivel de
homozigose (SEDIYIAMA; SILVA; BOREM, 2015).

Ao fim do processo, passa-se entao para os estudos de interacdo gendtipos
X ambientes, de estabilidade e adaptabilidade, para que se possa fazer a correta
recomendagao destas cultivares para o cultivo em regides amplas ou especificas,
(CRUZ et al., 2017).

1.5. Estimativas de parametros genéticos e fenotipicos

Sabe-se que, na maioria das vezes, o objetivo dos melhoristas de soja, é

melhorar a expressao fenotipica de varios caracteres. Essa expressao fenotipica
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depende do efeito ambiental e da presencga e expressao de varios genes envolvidos
no controle genético destes caracteres (SILVA et. al., 2017). E, para que um
programa de melhoramento genético seja considerado de sucesso para qualquer
carater, este deve ser herdavel e deve também haver variagdo genética na
populacdo em que se pratica a selegdo (CRUZ, 2012).

No estudo da heranga e da variacdo de caracteres quantitativos, adota-se o
modelo basico F = G + M, que define o valor fenotipico (F), estimado a partir dos
dados diretamente mensurados nos individuos, como resultado da acdo do
gendtipo (G), ou valor genotipico, sob influéncia do meio (M). De modo analogo, a
variancia fenotipica € composta pela variancia genotipica (VG ou ¢Z) e pela
variancia atribuida aos desvios proporcionados pelo ambiente (VM ou ¢2) (CRUZ,
2012).

Assim, quando parametros genéticos de uma populagédo sdo estimados, é
possivel calcular as correlagdes genéticas e fenotipicas e os ganhos com a selegao,
possibilitando ao melhorista realizar inferéncias sobre a variabilidade da populagao
em estudo, o que aumenta a acuracia do processo de selegcdo de gendtipos
superiores (SANTOS et al., 2018).

Um parametro de grande utilidade para os melhoristas é a herdabilidade (h?).
Ela mede a correspondéncia entre o fenétipo e o gendtipo (RODRIGUES et al.,
2011). Ramalho et al. (2012) conceitua a herdabilidade como a propor¢ao da
variancia genética presente na variancia fenotipica total.

E possivel estimar dois tipos de herdabilidade: i) a herdabilidade no sentido
amplo (h2) e a herdabilidade no sentido restrito (h?). A herdabilidade no sentido
amplo é definida como a razdo da variancia genotipica pela variancia fenotipica. Ja
a herdabilidade no sentido restrito, como a razdo da variancia genética aditiva pela
variancia fenotipica (RAMALHO et al., 2012).

Estimar a herdabilidade é importante, pois ela é diretamente relacionada com
a pratica da selecao de individuos superiores. Sabe-se que, quando a herdabilidade
€ considerada alta, é possivel fazer selecdo em geragdes iniciais, porém se for
baixa, € necessario que se realize a selecao apenas nas geragdes mais avancadas,
pois 0 aumento da homozigose, devido a autofecundacéo, propicia um incremento
na herdabilidade no sentido restrito (FALCONER; MACKAY, 1996; FEHR, 1987).
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Variando de zero a um, o coeficiente de herdabilidade com valores proximos
ou iguais a um, demonstram que as diferengas vistas no campo, ou seja,
fenotipicas, sdo causadas por diferengas genéticas entre os gendtipos. Porém,
quando os valores sao proximos ou iguais a 0%, isso mostra que a variabilidade do
carater ndo tem origem genética (FALCONER, 1987). Ramalho et al. (2012)
afirmam que coeficientes de herdabilidade podem ser considerados altos quando
séo acima de 70%.

Muito embora seja possivel obter diferentes estimativas de parametros
genéticos e fenotipicos para um mesmo carater, a literatura evidencia que cada
carater apresenta uma amplitude de valores que Ihe é peculiar. De maneira geral,
a producao de graos € um carater que apresenta baixa herdabilidade, e pode ser
atribuida ao seu comportamento quantitativo, por ser controlado por um grande
numero de genes, permitindo maior influéncia ambiental e, consequentemente,
uma diminuigdo da relagédo entre a variancia genética e fenotipica (RAMALHO et
al., 2012).

Bhuiyan et al. (2021) com o objetivo de aumentar o desempenho de
rendimento de quinze gendtipos de soja induzidos por mutagdo, encontraram
valores de herdabilidade no sentido amplo elevadas para dias para a maturidade
(0,90), para altura de planta (0,91), numero de nds por planta (0,84) e numero de
vagens (0,79), e um valor médio para produtividade de graos (0,62).

Santos et al. (2018) avaliando progénies F2 de soja originadas de
cruzamentos biparentais, encontraram herdabilidade no sentido amplo elevadas
para os caracteres altura da planta na maturidade (0,91), numero de dias para
maturidade (0,90), e baixas, para altura de insercdo da primeira vagem (0,46);
numero de vagens por planta (0,57) e rendimento de graos (0,57).

Carneiro et al. (2021) ao avaliar duas populagdes F2:3 segregantes de soja,
obtiveram estimativas de herdabilidade no sentido amplo para numero de dias para
o florescimento de 0,44 e 0,56; para numero de dias para a maturidade de 0,42 e
0,55 e numero total de vagens de 0,59 e 0,36.
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1.6.Processo seletivo através da utilizagcdo da metodologia dos modelos
mistos (REML/BLUP).

Devido a grande competicédo existente no mercado de sementes de soja no
Brasil, ha um grande investimento por parte das empresas nacionais e
multinacionais para obtencao de novas cultivares. Para que uma empresa se torne
competitiva, a equipe de melhoristas trabalha anualmente com centenas de novas
populagdes, conseguindo milhares de progénies todo ano, e avaliam essas
progénies por varios anos. As melhores linhagens vao para os ensaios de “Valor
de Cultivo e Uso” (VCU), as quais sao cultivadas e avaliadas na maior quantidade
de ambientes possivel (RESENDE et al., 2017).

Com isso, as diferengas a serem detectadas entre as linhagens sao cada
vez menores, obrigando os programas de melhoramento a serem cada vez mais
rigorosos na fenotipagem das progénies e linhagens (RESENDE et al., 2017). Por
isso, a utilizagao de procedimentos genéticos estatisticos mais refinados, como por
exemplo, a metodologia de modelos lineares mistos se faz necessaria. Com essa
metodologia é possivel acessar pardmetros adicionais extremamente relevantes
que possibilitem aos melhoristas identificarem os genétipos superiores (PIMENTEL
et al., 2014).

A metodologia de modelos lineares mistos foi trazida em 1973 por
Henderson, porém sabe-se que em 1949 o mesmo autor ao resolver um problema
estatistico simples ja havia criado esta metodologia, utilizando a melhor predi¢cao
linear nao viesada (BLUP) (GONCALVES; FRISTCHE NETO, 2012). O BLUP pode
ser utilizado dentro de diferentes etapas do melhoramento, propiciando um ganho
extra, sem nenhum custo adicional ao programa (RESENDE, 2017).

Ja no ano de 1971, dois pesquisadores da Inglaterra (Desmond Patterson;
Robin Thompson) criaram o procedimento da Maxima Verossimilhanga Restrita
(REML), a qual atualmente é vista como uma metodologia padrao para analises
estatisticas em uma grande gama de aplicagdes. Ele se trata, de uma
generalizagdo da analise de variancia classica, porém visando situagées mais
complexas (RESENDE, 2007).
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Neste contexto, € visto que a experimentagdo de campo, geralmente, esta
associada ao desbalanceamento de dados, devido a inumeros motivos. Por esta
razao, as metodologias citadas anteriormente quando juntas, compdem o
procedimento de “Maxima Verossimilhanga Residual/Melhor Predi¢ao Linear nao
viesada” (REML/BLUP ou metodologia dos modelos mistos), que lida de forma
natural com este desbalanceamento, levando o melhorista a estimacbes e
predicdes mais precisas. Este procedimento apresenta outra vantagem, que é a
possibilidade de combinacdo de multiplas fontes de informagdo em um mesmo
preditor de valores genéticos (RESENDE, 2017).

Ela apresenta vantagens frente as tradicionais analises de variancia
(ANOVA) e regressao, pois como estas técnicas tém como premissas basicas a
independéncia dos erros e a independéncia entre os fatores de tratamento, elas
nao suportam dados muito complexos, como conjunto de dados com grande
quantidade de informacdes, parentescos entre tratamentos e o desbalanceamento
de dados (RESENDE, 2007).

Resende (1997) afirmou que ao se realizar simultaneamente e de forma
dependente a duas etapas REML e BLUP, deu-se entdo a origem do termo
denominado “avaliagado genética”, pela qual os melhoristas tem acesso a todos os
conceitos necessarios para a tomada de decisdo durante o processo seletivo.

Dentro desses conceitos, tem-se a covariancia genética entre parentes, a
estimacdo de componentes de covariancia genética e parametros genéticos
(herdabilidade, repetibilidade e correlagbes genéticas), estimagdo das médias
(efeitos fixos), predicdo de valores genéticos (efeitos aleatérios), estimagédo da
acuracia seletiva, do progresso genético e da tendéncia genética (RESENDE,
1997).

Resende et al. (1996) dando mais detalhes a respeito deste método afirmam
que REML é uma ferramenta flexivel para a estimagcdo de componentes de
variancia e efeitos fixos, predicdo de efeitos aleatodrios, tais quais os valores
genéticos e analise estatistica em geral. Ja o BLUP é um procedimento que amplia
a acuracia seletiva e analisa os efeitos genéticos aditivos (a), de dominancia (d) e
genotipicos (g).

O mesmo autor afirma que o teste de F usualmente utilizado na ANOVA nao
€ utilizado em modelos mistos (fixos e aleatérios) desbalanceados, para casos
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como esse, o teste recomendado é o teste de razdo de verossimilhanga (LRT), e
para os efeitos fixos geralmente o recomendado é a analise de deviance (ANADEV)
a qual se trata de um quadro similar a analise de variancia.

A metodologia dos modelos mistos tem sido amplamente utilizada em
programas de melhoramento animal e de espécies florestais, e recentemente em
culturas anuais de interesse econémico (RESENDE et al., 2015).

Com o intuito de selecionar as melhores familias, Batista et al. (2017)
utilizaram a metodologia BLUP para avaliar 380 familias de feijdo comum
[Phaseolus vulgaris (L.)] nas geracdes F23, F24 e F2.6 em diferentes locais, épocas
de semeadura e anos de cultivo. Para uma andlise foi ajustado um modelo
estatistico que contemplava as multiplas geragbes, e para a outra apenas as
informacgdes da geragao F2s.

Os autores compararam a eficiéncia da selegao realizada em multiplas
geragcdes com a selegao efetuada apenas na geracao F2:6 e verificaram um ganho
genético em porcentagem de 21% e 28% para os caracteres arquitetura de planta
e rendimento de graos, respectivamente. Os autores concluiram que o indice que
contemplava no modelo estatistico as multiplas geragdes foi mais eficiente para a
selecao das melhores familias de feijao comum.

Bornhofen et al. (2018) por meio da metodologia de modelos mistos estimou
0 ganho genético obtido ao longo dos anos num programa de melhoramento de
trigo. Utilizando os dados de 836 ensaios de valor de cultivo e uso, obtidos em 40
locais de avaliagao entre os anos de 2004 a 2013 (os quais foram agrupados em
quatro regides com caracteristicas edafoclimaticas semelhantes denominadas
regides 1, 2, 3. Os autores encontraram que ganho genético total obtido no
programa foi de 61,59 kg ha' ano™ (1,68%). Os maiores ganhos genéticos foram
obtidos na regido 1 (115,33 kg ha' ano™ ; 3,14 %), regido 3 (51,67 kg ha™' ano™ ;
1,66 %), regido 2 (47,97 kg ha' ano™ ; 1,34 %) e regido 4 (31,38 kg ha™' ano™ ;
0,57%).

Follman et al. (2019) utilizaram a metodologia REML/BLUP para avaliar 18
cultivares de soja em segunda safra, em trés regides diferentes no Rio Grande do
Sul. Os autores por meio desta metodologia conseguiram encontrar que quatro
cultivares se destacaram em relagcdo ao rendimento de gréos, e outras duas

cultivares foram identificadas como geneticamente distantes, baseando-se na
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avaliacdo de caracteres qualitativos e quantitativos, indicando a possibilidade de
serem utilizadas em hibrida¢cdes buscando aumentar variabilidade genética.

Castro (2019) com o objetivo avaliar a adaptabilidade e estabilidade de 48
linhagens experimentais de soja com a tecnologia LibertyLink® na regido sul do
pais em cinco diferentes cidades, utilizaram a metodologia dos modelos mistos
juntamente com o método da média harmdnica da performance relativa do valor
genotipico (MHPRVG). Eles encontraram que 0 método foi eficiente para estimar a
adaptabilidade e estabilidade dos gendtipos avaliados, pois ao final do estudo,
puderam sugerir para uso comercial, duas linhagens para as cinco regides onde 0s
estudos foram realizados. Estas linhagens reuniam os caracteres de alta
adaptabilidade e estabilidade produtiva.

Silva et al. (2022) utilizaram a metodologia dos modelos mistos para estimar
parametros genéticos e fenotipicos e selecionar progénies Fs.4 e Fa:5 de soja em
cinco ambientes que associassem alta produtividade de graos e precocidade. Eles
observaram que os componentes de variancia genética e interagdo gendotipos por
ambiente foram significativos e que a herdabilidade oscilou de 50,14% para
produtividade de gréaos a 90,37% para maturidade plena. O ganho realizado com a
maturidade variou de -0,17% a -2,57%, havendo também correlagao positiva entre
os trés caracteres estudados que foram dias para o florescimento, dias para a

maturidade e produtividade de graos.

1.7.Correlagdao no melhoramento genético da soja

Em um programa de melhoramento, € de suma importancia que se conhega
a associacdo entre caracteres, em virtude principalmente, de alguns desses
caracteres apresentarem dificuldades para a sua selecdo devido a baixa
herdabilidade, e, ou, aos problemas de medicao e identificagdo dos mesmos (CRUZ
et al., 2012).

Assim, a correlagao fenotipica €& aquela que pode ser diretamente
mensurada a partir de medidas de dois caracteres, em certo numero de individuos
da populagao, sendo que esta correlagdo possui causas genéticas e ambientais,

mas somente as genéticas sdo de natureza herdavel, o que a torna, portanto
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passivel de ser utilizada na orientagdo de programas de melhoramento (CRUZ et
al., 2012).

Falconer e Mackay (1996) afirmam que a correlagdo genética tem como
causa principal a pleiotropia, porém os mesmos autores confirmam que também
existe uma causa temporaria, que € a ligagao génica.

Quando dois caracteres apresentam correlacdo genética favoravel, é
possivel que o melhorista possa selecionar gendétipos favoraveis obtendo ganhos
por meio da selecgdo indireta de outro carater associado. Em alguns casos, essa
selegdo indireta, com base na resposta correlacionada, pode levar a progressos
mais rapidos do que a selegéo direta do carater desejado. O contrario também é
verdade, pois se um carater se correlaciona de forma positiva com alguns e
negativa com outros, deve-se tomar cuidado ao seleciona-lo, para nao provocar
mudangas indesejaveis em outros caracteres de interesse (CRUZ et al., 2012).

E preciso ter cautela na utilizagdo da resposta correlacionada, pois, a
selecao simultanea, pode levar a alteragbes desejaveis na populagao, contudo
também a alteragdes indesejaveis. Uma forma de se minimizar esses problemas e
de aumentar as chances de se fazer uma selegcdo simultdnea de multiplos
caracteres, € a utilizacdo da teoria dos indices de selegao, a qual parece ser uma
alternativa eficiente, pois permite combinar as multiplas informagdes contidas na
unidade experimental, permitindo assim selecionar com base em um complexo de

variaveis que reuna varios atributos de interesse econdmico (CRUZ et al., 2012).

1.8.Estratégias de selegcado para obtengao de ganhos genéticos e avango de

progénies superiores

A possibilidade de se preverem ganhos obtidos por determinada estratégia
de selecao é destaque dentre as diversas contribui¢des da genética quantitativa
para o melhoramento de plantas. Isso implica que € possivel tragar estratégias
efetivas para o programa de melhoramento, predizer o sucesso da metodologia de
seleg¢do adotada e determinar quais técnicas apresentam maior eficiéncia (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012).
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Em relagéo aos fatores que mais influenciam de maneira direta ou indireta
no ganho obtido por selegéo sao: proporgao de selegao, propriedades genéticas da
populacao e condigdes ambientais. O ganho obtido com a selegao esta diretamente
relacionado com o diferencial de selegao, que consiste na diferenga entre a média
do grupo selecionado e a média da populagao original. Assim, quanto mais rigorosa
for a selegdo, maior sera o diferencial de selegdo (RAMALHO et al., 2012).

Porém, caso seja adotado uma proporgao de selegao muito rigorosa, ou seja,
selecao de um numero reduzido de individuos existe o risco de reducao acentuada
da variabilidade genética (RAMALHO et al., 2012).

O ambiente é outro fator que influencia o ganho obtido com a selegédo. No
caso de caracteres quantitativos, este apresenta grande influéncia sobre a
expressao do fendtipo e se torna um complicador na selecdo, uma vez que a
variagao decorrente do ambiente ndo é herdada (CRUZ et al., 2012).

Neste contexto, a selegdo direta é uma estratégia de selegcédo importante, e
os melhoristas buscam com o seu uso, a obtengdo de ganhos maximos em um
unico carater no qual se pratica a selegdo. Porém, dependendo da relagdo desse
carater com outros caracteres de interesse, respostas tanto positiva quanto
negativa, poderéo ocorrer em caracteres de importancia secundaria (CRUZ, 2012).

Devido a isso, quando se faz a selecdo direta em um carater primario,
consequentemente uma selegao indireta é realizada em outros caracteres, e isto
pode trazer prejuizos ou beneficios ao processo de selegcdo. Prejuizos podem
ocorrer, quando o carater primario se relaciona negativamente com os caracteres
secundarios, e beneficios ocorrem quando o carater primario se relaciona de forma
positiva com os caracteres secundarios (CRUZ, 2012).

Ja a selecao por meio dos indices de seleg¢ao, € uma estratégia seletiva a
qual vem tornando possivel que os programas de melhoramento genético de soja
alcancem cultivares com qualidade superior ndo s6 em produtividade, mas também
em outros aspectos de interesse agronémico, como ciclo, resisténcia ao
acamamento, resisténcia a pragas e doengas, dentre outros (RAMALHO et al.,
2012).

De acordo com Cruz et. al. (2012) os indices de selegdo podem auxiliar os
melhoristas na selecdo baseada em multiplos caracteres e que eles sao alternativas
de selegcdo que possibilitam a realizagdo da combinagdo e analise conjunta de
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diversos caracteres em apenas um valor numérico para cada unidade de selecéo,
o0 que segundo (CRUZ, REGAZZI; CARNEIRO, 2012) permite a selegdo
simultaneamente de um conjunto de caracteres, independentemente da existéncia
ou n&o de correlagao entre estes.

Os principais indices de selegéo utilizados no melhoramento da soja sao:
indice baseado na soma de “ranks” de Mulamba e Mock (1978), indice basico de
Williams (1962), indice da distancia gendtipo-idedtipo (CRUZ et al., 2017), indice
Classico de Smith (1936) e Hazel (1943), indice baseados nos ganhos desejados
de PeSek e Baker (1969).

No presente estudo, os indices utilizados foram o Classico e o com base na
soma de postos (ou ranks) de Mulamba e Mock. O primeiro consiste numa
combinagdo linear dos varios caracteres de importancia econémica, cujos
coeficientes de ponderacéo sao estimados de modo a maximizar a correlagao entre
o indice e o agregado genotipico. Sendo que, o agregado genotipico é estabelecido
por outra combinagao linear, envolvendo os valores energéticos, os quais sao
ponderados pelos respectivos valores econémicos (Smith, 1936) e (Hazel, 1943).

Ja o indice de Mulamba e Mock, de acordo com Cruz et. al. (2012), classifica
0s gendtipos em relagdo a cada um dos caracteres, em uma ordem favoravel ao
melhoramento, que apds classificados, sdo somadas as ordens de cada material
genético referente a cada carater, resultando em uma medida adicional tomada
como indice de selecéo.

Vieira et al. (2017) estudou diferentes indices de selegcdo em hibridos de
morango e encontraram que o indice da soma de “ranks” e o indice Classico
apresentaram os melhores ganhos em relagdo aos caracteres estudados.

Bizari et al. (2017) quando compararam diferentes estratégias de selegao,
selecao direta, indice baseado na soma de “ranks”, indice classico de Smith e
Hazel, indice base de Willians, indice baseado nos ganhos desejados de Pesek e
Baker e indice da distancia gendtipo-ideotipo, verificaram que o indice baseado na
soma de “ranks” proporcionou ganhos mais favoraveis ao estudo.

Castro et al. (2020) com o objetivo de selecionar em 196 linhagens de soja
precoces e com alta produtividade para a regido do Cerrado brasileiro, fizeram a
comparacgao entre a selecao direta e por meio do indice de Mulamba & Mock. Os

autores verificaram que houve ganhos genéticos com a selegao direta sobre o
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rendimento de grédos da ordem 46,86% sobre este mesmo carater, e ao se fazer a
selegao utilizando indice de Mulamba & Mock considerando os pesos arbitrarios
como pesos econémicos, houve um ganho de 34,47% sobre o rendimento de graos,
e quando considerando como pesos econdmicos os coeficientes de variagao
genotipica, houve um ganho de 34,47%. Eles também verificaram que, ao
selecionar diretamente para altura de plantas e numero de dias para o
florescimento, houve um ganho negativo para o rendimento de gréos de -0,76% e
-16,21% respectivamente.

Carneiro et al. (2021) ao avaliar 386 progénies F5 em sete populagdes
segregantes de soja, obtiveram ganhos de seleg¢ao de 0,56% para numero de dias
para o florescimento; 2,13% para altura de planta no florescimento; 12,57% para
numero de vagens por planta; e 3,99% para peso de grdos por planta quando

utilizado o indice de soma de “ranks” de Mulamba e Mock (1978).

2. OBJETIVOS

Objetivou-se, portanto, com este estudo:

1) Promover agrupamentos de progénies F3 e F4 de soja com base em
caracteres fenotipicos da fase vegetativa visando a identificacdo de
gendtipos divergentes e indicar a contribuicdo relativa dos caracteres
avaliados na fase vegetativa (V2) para a dissimilaridade genética;

2) Estimar parametros genéticos e fenotipicos de caracteres agronédmicos
de soja determinados em progénies F3 e F4;

3) Avaliar a associacdo entre caracteres agrondémicos de soja via
correlagdes fenotipicas e genotipicas;

4) Analisar estratégias de selegao via selegao direta e indices de selegao e

selecionar progénies superiores de soja.
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3. MATERIAL E METODOS

3.1.Caracterizagcao da area experimental

O experimento foi conduzido em campo, no Programa de Melhoramento
Genético de Soja, na Fazenda Experimental Capim Branco, pertencente a
Universidade Federal de Uberlandia (UFU), situada no municipio de Uberlandia —
MG (18°52’S; 48°20°'W e 805 m de altitude).

A area experimental possui Latossolo Vermelho Escuro distréfico,
caracterizado por ser profundo e poroso, apresentando condi¢cdes adequadas para
o desenvolvimento da soja. A regido é de clima do tipo Aw, de acordo com a
classificacdo de KOPPEN e GEIGER (1928), com verdo chuvoso (de outubro a
margo). Possui clima tropical umido e estacdo seca durante o inverno (abril a
setembro). Os dados meteoroldogicos do ambiente experimental estéo

apresentados na Figura 1.
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Figura 1: Temperatura média e precipitagdo nos meses de Novembro de 2020 a
Margco de 2021 em Uberlandia, MG. Fonte: Laboratério de Climatologia e
Meteorologia Ambiental (LATEC).
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3.2.Caracterizagao do material genético

Foram analisadas 63 progénies de soja obtidas e selecionadas em estudos
previamente realizados pelo Programa de Melhoramento Genético de Soja da
Universidade Federal de Uberlandia. Na Tabela 1, encontra-se a descricdo das
cultivares com as quais foram feitas hibridagdes artificiais para obtencdo das
progénies avaliadas. E estas mesmas cultivares foram utilizadas como

testemunhas do experimento.

Tabela 1. Descrigdo das cultivares utilizadas como genitores e como testemunhas
do experimento para avaliacdo de 63 progénies F3 e F4 de soja, cultivadas na safra
2020/2021 em Uberlandia/MG.

Cultivar Empresa Detentora
TMG 801 Tropical Melhoramento e Genética
UFUS 6901 Universidade Federal de Uberlandia
BRS GO 7560 Embrapa
BRS 7380 RR Fundagao Cerrados
TMG 1179 RR Tropical Melhoramento e Genética

O programa de melhoramento de soja da Universidade Federal de
Uberlandia tem como principal objetivo o desenvolvimento de cultivares que sejam
produtivas, resistentes aos estresses bioticos e abidticos e que tenham
adaptabilidade e estabilidade fenotipica. Assim, a escolha destas cultivares para
hibridagao e posterior geragdo de novas populagdes deram-se devido as mesmas
possuirem elevado potencial produtivo, alta adaptabilidade e estabilidade para as
regides recomendadas, resisténcia total ou parcial a ferrugem da soja e aos
principais fitonematoides desta cultura. Na Tabela 2 constam as progénies

avaliadas e suas respectivas hibridagdes de origem.
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Tabela 2. Progénies avaliadas no experimento, e suas respectivas populagdes de
origem, cultivadas na safra 2020/2021 em Uberlandia/MG.

Hibridacdes

BRS7380RRxTMG1179RR UFUS6901xBRSGO7560 UFUS6901xTMG801
Progénie Geragao Progénie Geracéao Progénie Geragao

PMGS_UFUO001 F4 PMGS_UFUO072 F4 PMGS_UFU090 F4
PMGS_UFUO002 F4 PMGS_UFUO073 F4 PMGS_UFU091 F4
PMGS_UFUO003 F4 PMGS_UFUO074 F4 PMGS_UFU092 F4
PMGS_UFUO004 F4 PMGS_UFUOQ075 F4 PMGS_UFU093 F4
PMGS_UFUO005 F4 PMGS_UFUO076 F4 PMGS_UFU094 F4
PMGS_UFUO006 F4 PMGS_UFUO077 F4 PMGS_UFU095 F4
PMGS_UFUO007 F4 PMGS_UFUO078 F4 PMGS_UFU096 F4
PMGS_UFUO008 F4 PMGS_UFUO079 F4 PMGS_UFU097 F4
PMGS_UFUO009 F4 PMGS_UFUO080 F4 PMGS_UFU098 F4
PMGS_UFUO010 F4 PMGS_UFUO081 F4 PMGS_UFU099 F4
PMGS_UFUO011 F4 PMGS_UFU082 F4 PMGS_UFU100 F4
PMGS_UFUO012 F4 PMGS_UFUO083 F4 PMGS_UFU101 F4
PMGS_UFU013 F4 PMGS_UFU084 F4 PMGS_UFU102 F4
PMGS_UFU014 F3 PMGS_UFUO085 F4 PMGS_UFU103 F4
PMGS_UFUO015 F3 PMGS_UFU086 F4 PMGS_UFU104 F4
PMGS_UFUO016 F3 PMGS_UFUO087 F4

PMGS_UFU017 F3 PMGS_UFUO088 F4

PMGS_UFUO018 F3 PMGS_UFUO089 F4

PMGS_UFUO019 F3

PMGS_UFUO020 F3

PMGS_UFUO021 F3

PMGS_UFU022 F3

PMGS_UFU023 F3

PMGS_UFU024 F3

PMGS_UFU025 F3

PMGS_UFUO026 F3

PMGS_UFU027 F3

PMGS_UFUO028 F3

PMGS_UFU029 F3

PMGS_UFUO030 F3

3.3.Esquema experimental

O experimento foi instalado em delineamento experimental de blocos

completos ao acaso (DBC), com trés repeti¢cdes, sendo cada unidade experimental

constituida de duas linhas de 3 metros de comprimento espagadas em 0,5 m.
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3.4.Instalagao do Experimento

Foi realizada amostragem de solo (Figura 2-A) nas profundidades de 0-20
cm e 20-40 cm para obtencéo de analises quimicas (Tabela 3). Posteriormente, a
area foi preparada convencionalmente com uma aragao e duas gradagens, sendo
a segunda gradagem realizada apos a aplicagéao de calcario reativo na area (Figura
2-B) na dose de 2.000 kg ha™', promovendo a completa incorporagédo do produto

em toda a extensao da area do experimento.

Figura 02: Atividades de campo realizadas até os 21 dias apds a semeadura da
cultura. A: Amostragem de solo; B: Aplicagdo de calcario; C: Semeadura; D:
Aplicacao de herbicida pré-emergente; E: Desbaste.
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Tabela 3. Analises quimicas do solo da area experimental na camada de 0-20 cm,
e 20-40 cm, Uberlandia/MG, safra 2020/2021.

Camada phH20 Pmeh' K* Ca?* Mg® AP H+A MO

1:25 mg.dm?3 e cmolc.dm3---—mmeem- dag.kg™’
0-20 cm 5,7 6,6 0,25 1,25 0,61 0,0 2,65 2,2
20-40cm 55 0,6 0,16 1,22 0,56 0,0 1,9 1,9

Quinze dias apds a calagem da area, foi realizada de forma manual a
adubagéo de base com o formulado NPK 04-14-08, na dose de 500 kg ha.

A semeadura manual (Figura 2-C) ocorreu no dia 13 de novembro de 2020,
em uma profundidade de 3 a 5 cm, a uma densidade de 25 sementes por metro
linear. O desbaste (Figura 2-E) foi realizado 21 dias apés a emergéncia, com o

objetivo de manter uma densidade de 17 plantas por metro linear.

3.5.Manejo Fitossanitario

Previamente ao semeio, as sementes foram tratadas com Fipronil,
Piraclostrobina e Tiofanato-metilico (inseticida e fungicida) e inoculadas com
Bradyrhizobium elkani e B. japonicum. Imediatamente apdés a semeadura, foi
realizada a aplicagao dos herbicidas pré-emergentes (Figura 2-D) de principios
ativos SMetolacloro e Diquate, nas dosagens de 1,5 L ha' e 2,0 L ha”
respectivamente, para contencdo de plantas infestantes na fase inicial de
desenvolvimento da cultura.

Durante a conducéao do experimento, foram realizadas trés capinas manuais
(03/12/2020, 04/01/2021 e 29/01/2021), e com auxilio de bomba manual com
capacidade total de 20 L, foram realizadas aplicagdes de fertilizantes foliares e

defensivos (Tabela 4).
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Tabela 4. Defensivos agricolas e fertilizantes foliares aplicados durante a condugao
do experimento em Uberlandia/MG, safra 2020/2021.

Ingrediente ativo Dose ha™' Funcéo A No d%
plicagdes
Triflumuron 20 mL Inseticida 03
Tiametoxan 100 gr Inseticida 02
Manganés 100 mL Adubo Foliar 02
Macro e Micro Nutrientes 20 mL Adubo Foliar 02
Tiametoxan e Cipermetrina 300 mL Inseticida 01
Triflumuron 20 mL Inseticida 02
Haloxifope-p-metilico 500 mL Graminicida 02
Lambda-cialotrina e Clorantraniliprole 300 mL Inseticida 01
Fluxapiroxade e Piraclostrobina 300 mL Fungicida 01
Mancozebe 1 kg Fungicida 01
Clofenapir 100 mL Inseticida 01
Protioconazol e Trifloxistrobina 400 mL Fungicida 01

3.6. Avaliagoes fenotipicas na fase vegetativa

3.6.1. Estadio V2 (Vegetativo)

Foram avaliados seis caracteres fenotipicos durante a fase V2 da cultura.
e Comprimento do hipocétilo (CH): com uma régua milimetrada determinou-se
a distancia (cm) entre a superficie do solo até o né de insercao dos cotilédones;
e Comprimento do epicétilo (CE): com uma régua milimetrada determinou-se
a distancia (cm) entre o n6 de insergéo dos cotilédones e o0 né de inser¢ao da folha
unifoliolada;
e Comprimento do primeiro internédio (Cl): com uma régua milimetrada
determinou-se a distancia (cm) entre o né de insergcéo das folhas unifolioladas e o
no de insergcao do primeiro trifdlio;
e Comprimento do peciolo da folha unifoliolada (CPFU): determinou-se o
comprimento do peciolo da folha unifoliolada, medindo com uma régua milimetrada
desde a base da folha até sua unidao com o caule;
e Comprimento do peciolo da primeira folha trifoliolada (CPFT): determinou-
se o0 comprimento (cm) do peciolo do primeiro trifélio; medindo com uma régua

milimetrada desde a base do trifélio até sua unido com o caule;
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e Altura da planta no vegetativo (APV): altura (cm), com auxilio de régua
milimetrada a partir da superficie do solo na haste principal até a extremidade do

meristema apical.

3.6.2. Avaliagoes dos caracteres agronémicos
Avaliou-se 11 caracteres agronémicos a partir do florescimento até a pds-

colheita conforme descrito a seguir:

e Numero de dias para o florescimento (NDF): periodo de dias decorridos
entre o estadio VE (emergéncia) no qual os cotilédones estdo acima da superficie
do solo até o aparecimento da primeira flor na haste principal em pelo menos 50%
das plantas da parcela;

e Altura da planta no florescimento (APF): altura (cm) da superficie do solo até
a extremidade do meristema apical, em cinco plantas na parcela quando atingiu-se
o florescimento no estadio R1.

e Numero de nés na haste principal no florescimento (NNF): obtida pela
contagem de todos os nds na haste principal a partir do n6 cotiledonar, no estadio
R1.

e Numero de dias para a maturidade (NDM): numero de dias entre o estadio
VE (emergéncia) até a maturidade quando 95% de vagens da soja atinge a cor de
vagem madura em pelo menos 50% das plantas da parcela;

e Altura da planta na maturidade (APM): altura (cm) a partir da superficie do
solo na haste principal até a extremidade do meristema apical no estadio R8;

e Numero de nés na haste principal na maturidade (NNM): obtida pela
contagem de todos os nds na haste principal a partir do n6 cotiledonar no estadio
R8;

e Numero de Noés Produtivos na maturidade (NNPM): numero de nés ou
ramos na haste principal que apresentaram vagens no estadio R8;

e Numero de vagens por planta (NVP): Em cinco plantas selecionadas dentro
de cada parcela, apos a colheita determinou-se o numero total de vagens por
planta;

e Altura da insergao da primeira vagem (AlV): altura (cm) na haste principal a

partir do colo da planta até a inser¢gao da primeira vagem obtida;
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e Acamamento (ACM): De acordo com a escala de Bernard et al. (1965) em que
se atribuiu nota 1 com todas as plantas eretas e 5 com todas as plantas acamadas.
e Producao de graos por planta (PGP): massa dos grdos em gramas (Q),
produzido em cinco plantas selecionadas dentro na parcela;

e Produtividade (PROD) em kg ha"': Obteve-se a produgio de grdos colhidos
nos 6 metros lineares de parcela. Em seguida foi realizada a padronizagao do peso

de todas as amostras para 13% de umidade utilizando a férmula:

Peso da parcela (kg)*(1-Umidade da parcela/100)
0,87

Peso kg=

Posteriormente, houve a convers&o do peso da parcela em kg para kg ha™' através

da férmula:

Peso da parcela (kg)
6

kg hal= ( ) x10.000

Os estadios vegetativos e reprodutivos foram identificados com auxilio da
escala de Fehr e Caviness (1977).

3.7.Estabelecimento dos critérios de selegao

Com o intuito de selecionar progénies mais adaptadas aos objetivos do
Programa de Melhoramento de Soja da UFU, foram estabelecidos os critérios de
selecao para cada um dos caracteres avaliados neste estudo. Essa etapa € muito
importante em um programa de melhoramento, visto que por meio destes critérios
€ que serao baseadas as analises genético-estatisticas dos dados, as quais
originardo posteriormente os parametros genéticos e fenotipicos, as correlagoes,
0s ganhos com a selegao, dentre outros.

Exposto isso, segue abaixo os critérios de selegao utilizados neste estudo:
e Numero de dias para o florescimento (NDF): Sele¢cdo das progénies mais

precoces;

e Altura da planta no florescimento (APF): Selegédo das progénies mais baixas;
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e Numero de nés na haste principal no florescimento (NNF): Sele¢cdo das
progénies com maior numero de nos;

e Numero de dias para a maturidade (NDM): Selecdo das progénies mais
precoces;

e Numero de nés na haste principal na maturidade (NNM): Selegéo das progénies
com maior numero de nos;

e Numero de nos produtivos na maturidade (NNPM): Selegcédo das progénies com
maior numero de nds produtivos;

e Numero de vagens por planta (NVP): Selegao das progénies com maior numero
de vagens;

e Altura da inser¢ao da primeira vagem (AlV): Selecao das progénies com menor
altura de insergao da primeira vagem,;

e Acamamento (ACM): Selecédo das progénies que possuem notas mais baixas
para acamamento, proximo de um,;

e Producao de graos por planta (PGP): Selecao das progénies que possuem
maior massa de graos por planta em kilos;

e Produtividade (kg ha'): Selegcdo das progénies que possuem maior

produtividade.

3.8.Analises genéticas do estadio V2

As analises dos dados coletados no estadio V2 da cultura foram realizadas
utilizando o software GENES (Cruz, 2016).

3.8.1. Distancia Generalizada de Mahalanobis

A distancia generalizada de Mahalanobis estimada para cada par de
genotipos foi obtida a matriz de dissimilaridade genética. Baseado na seguinte
expressao:

Di, = &W1ts

Em que:
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D%, : distancia generalizada de Mahalanobis entre os genotipos i e i’;
WY: matriz de variancias e covariancias residuais;
0’: [d1 d2...dv] sendo d; = Yj; — Yyy;

Y;;: media do gendtipo i em relagao a variavel j.

3.8.2. Método de otimizagao de Tocher

A partir da matriz de dissimilaridade obtida pela distancia generalizada de
Mahalanobis, € realizada a otimizacdo de Tocher (RAO, 1952). Inicialmente,
realiza-se a particdo do conjunto de gendtipos em subgrupos nao-vazios e
mutuamente exclusivos por meio da maximizagao ou minimizagao de uma medida
pré-estabelecida. Adota-se o critério de que a média das medidas de
dissimilaridade dentro de cada grupo deve ser menor que as distancias meédias
entre quaisquer grupos. No estabelecimento dos grupos, a distancia entre o

individuo k e o grupo formado pelos individuos ij € dada por:

dapk = djj + djk

A inclusdo, ou nao, do individuo k no grupo é feita considerando:

a) Se <0 n d (grupo) k inclui-se o individuo k no grupo;

b) Se > 6 n d (grupo) k nao inclui o individuo k no grupo.
Sendo n o numero de individuos que constituem o grupo original e 8 é o valor

maximo da medida de dissimilaridade encontrado no conjunto das menores

distancias envolvendo cada individuo.

45



3.8.3. Método Hierarquico de ligagao média nao ponderada entre
grupos (UPGMA)

O dendrograma representado pelo método hierarquico de ligagao média nao
ponderada entre grupos (UPGMA), também é obtido através da matriz de
dissimilaridade. Por ser um método ndo ponderado, o método de agrupamento
hierarquico UPGMA gera o agrupamento dos genétipos analisados por meio da
meédia aritmética dos valores de dissimilaridade, evitando que a dissimilaridade
dos individuos sejam representadas por medidas extremas (minima e maxima).

O método identifica a distancia de um grupo em relagdo aos demais
individuos (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2014), em que, a distancia entre um
gendtipo k e um grupo formado pelos gendtipos i e j € dada por:

dapx =—

Em que:

d(ij)k € dado pela média das distancias dos pares de gendtipos (i e k) e (j e k),
gerando uma nova matriz com esses valores reduzindo a dimensionalidade
passo a passo.

Com a construgdgo do dendrograma, novas distdncias serao
estimadas, de forma que, se um gendtipo k for incorporado a um grupo (ij), a
distancia deste novo grupo (ij.k) em relagdo ao genétipo (I) ou a outro grupo
(Im), é dada por:

dapr = >

dij +dim+djl +djk
4

dapk = e assim sucessivamente.

3.8.4. Variaveis canOnicas

As variaveis canbnicas foram geradas com base na modificagdo das
variaveis originais (caracteres avaliados) em um 66 conjunto novo, de forma que se
estabeleca as proposi¢des subsequentes (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2014):

46



a) Se Yjjé uma variavel candnica, entéo, Y; é uma combinacgao linear de X;variaveis

originais:
Yij = a1Xj1 + axXjz + -+ apXip
b) Se Yijj é outra variavel candnica, entao:

Yij = b1Xjs + b2Xijz + - + bpXip

Zz a; aj,0jj) = 22 bj bj o1, = 1
J Iy J Iy

oji € a covariancia residual entre os caracteres j e

Em que:

c) Dentre todas as variaveis canénicas:

Variancia Y;; > varianciaYj, >...> variancia Yj,

De acordo com Rao (1952), as variancias de cada variavel canbdnica e os
coeficientes de ponderagao dos caracteres podem ser estimados pela solugao dos

sistemas de equacdes:
(T — NE)S =

E aj-ésima variancia, pela raiz caracteristica de ordem correspondente, obtida pela

resolucao de:

(T - HJE)Sj =
Em que:
T = matriz de variancias e covariancias fenotipicas;
E = matriz de variancias e covariancias residuais;

O; = autovetor associado a cada estimativa das raizes caracteristicas, cujos

elementos sao os coeficientes de ponderacgao;
Aj = raizes caracteristicas (autovalores) da matriz E-1 T.
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3.8.5. Importancia relativa dos caracteres

A contribuicao relativa das caracteristicas na dissimilaridade dos gendtipos
foi estabelecida pela Metodologia de Singh (1981), que se baseia na particao do
total das estimativas das distancias D? considerando todos os possiveis pares de

individuos, para a contribuicao referente a cada carater. Considerando-se que:

n n
Dizi, == § _11{1_18 = (,L)]], d]d],
zi=1zi’=1

Em que:

wjj, € o elemento da j-ésima linha e j’-ésima coluna da inversa da matriz de

variancias e covariancias residuais.

3.9. Analises genético estatisticas dos caracteres agronémicos

Os dados obtidos foram avaliados com o auxilio do software R (2017), via

abordagem de modelos mistos (REML/BLUP) proposto por Bernardo (2010).

A analise de variancia seguiu o modelo estatistico abaixo:
Yij =,u+pi+bj+eij
em que:

Y;j: Valor de cada carater em uma parcela que compreende a i-€sima progénie no

j-ésimo bloco;

u: Média geral do carater;

p;: Efeito aleatério da progénie i, p; ~ N (0,07);
b;: Efeito aleatdrio do bloco j;

e;j: Erro experimental aleatdrio associado a observagéo Y, e;; ~ N (0, a?2).
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3.10. Estimativas dos componentes genéticos e fenotipicos

Estimaram-se os componentes da variancia pelo método da maxima
verossimilhanca restrita (REML). Para aferir a qualidade experimental, foram
estimados o coeficiente de variagdo (CV%) e acuracia seletiva proposta por
Resende (2007).

A acuracia seletiva (#gg) foi determinada pelo seguinte estimador (GEZAN;
MUNOZ; 2014):

em que:
PEV: variancia do erro de predigao dos BLUP;

oé: variancia genotipica.

Ja os coeficientes de variagéo (CV%) foram estimados por:

em que:
o2: variancia ambiental;

Y : média fenotipica geral

A estimativa de herdabilidade no sentido amplo (h2), foi obtida utilizando-se

o estimador abaixo:

em que:
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o4: Variancia genotipica;
o2: Variancia residual;

r: numero de repeticoes

3.11. Estimativas dos coeficientes de correlagdao fenotipica e

genotipica

As estimativas dos coeficientes de correlagao fenotipicas e genotipicas
foram obtidas utilizando-se os estimadores abaixo:
COVp
Correlacéo fenotipica: TFXy= — L)

2 2
0-FX..O-Fy

Em que:

rFxy: correlagao entre os caracteres x e y;
COVFrwy): covariancia entre os caracteres x e y;

: Variancia do carater x;

Q
“NOXN

: Variancia do caratery.

Q

COVg xy)

2 2
0GX..GGy

Correlagao genotipica: rGXy=

Em que:

rGxy: correlagao entre os caracteres x e y;
COVa(xy): covariancia entre os caracteres x e y;
oz: Variancia do carater x;

o

<NOXDN

: Variancia do caratery.
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3.12. Estimativas dos indices de selegao.

Para os indices de selecéao, foram estimados o indice Classico proposto por
Smith (1936) e Hazel (1943) e o indice de soma de postos de Mulamba e Mock
(1978).

Para o calculo do indice Classico, foi utilizado o estimador abaixo:

li= 3, b, BLOP
em que:
I;: valor do indice calculado para a progénie i;
b coeficiente de ponderagao do indice associado ao carater k;

BLUP: k € a média BLUP da progénie i relativa ao carater.

Ja o indice de soma de postos de Mulamba e Mock (1978), foi calculado pela

expressao:

I

[=Ykarig

em que:
a: pesos econdmicos para cada carater, calculada com base na variancia
genética da caracteristica, ou assumidos como pesos iguais;

rix . posto da progénie i para o carater k.

Os pesos econdbmicos utilizados para o calculo do indice Classico foi o
coeficiente de variacdo genético, conforme sugerido por Cruz; Regazzi; Carneiro
(2012). Para o indice de Mulamba e Mock (1978), foram consideradas duas opgdes
de pesos econdmicos: A primeira considerando o peso econémico diferente para
cada carater, com base no componente de variancia genética (M&M), e a segunda
considerando pesos iguais para todos os caracteres (M&M2), ou seja, néo houve a

definigdo dos pesos econémicos.
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3.13. Estimativa do ganho esperado com a sele¢ao direta

Foram obtidas as estimativas do ganho esperado com a selegao direta
(GSD) para todos os caracteres, considerando-se a proporgao de selecao de 25%.

Os ganhos esperados com a selegao foram estimados por:

BLUP
GSD(%)=—<—"100

em que:

GSD (%): Ganho com a selegéo direta;
BLUP'S: Média dos BLUP’s das progénies selecionadas;

Y: Média geral das progénies na geragao i ou em todas as geragoes.
3.14. Estimativa do ganho esperado com a selegao indireta

Foram obtidas as estimativas do ganho esperado com a selegdo indireta
(GSI) para todos os caracteres, considerando-se a propor¢ao de selecéo de 25%.

Os ganhos esperados com a seleg¢ao foram estimados por:

BLUP's)y o
y

GSIy/y':

em que:

GSly - Ganho com a selecéo indireta;
BLUP's,,, : Média dos BLUP’s das progénies para o carater y pela selegao
efetuada no carater y’;

Y: Média geral das progénies para o carater y.
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3.15. Estimativa do ganho esperado por meio dos indices de selegao

Foram também obtidas as estimativas do ganho esperado com a selegao
para todos os caracteres utilizando os indices de selegdo, tendo em vista uma

proporcao de selecédo de 25%.

BLUP'SIS
GSIS: _— *100

em que:

GS;s : Ganho com a selegdo por meio dos indices;

BLUP'S: Média do BLUP, de um dado carater, das progénies selecionadas
considerando o ranqueamento obtido por meio do indice de sele¢ao;

Y: Média geral das progénies na geragao i ou em todas as geragoes.

4. RESULTADOS E DISCUSSAO
4.1. Estadio V2

4.1.1. Distancia generalizada de Mahalanobis

A estimativa de dissimilaridade genéticas obtidas pela distancia generalizada
de Mahalanobis variou de 0,36 a 99,81 (Tabela 5). A elevada magnitude entre as
medidas de dissimilaridade é o indicativo de ampla variabilidade genética entre os
gendtipos de soja avaliados no estadio vegetativo (V2). Quanto maior o D?, maior
a dissimilaridade entre os gendtipos, em contrapartida quanto menor o D? ha mais
similaridade entre os gendtipos (Rigon et al., 2012).

Tabela 5. Estimativa de dissimilaridade genética entre 68 gendtipos de soja na fase
V2, pela Distancia generalizada de Mahalanobis (D?)

Referéncia D2 Genétipo
Gendétipo Maior Menor Mais distante Menos distante
BRSGO7560 84,61 3,15 PMGS_UFUO001 PMGS_UFU080

53



BRS7380_RR
TMG1179_RR
TMG801
UFUS6901
PMGS_UFU001
PMGS_UFU002
PMGS_UFU003
PMGS_UFU004
PMGS_UFU005
PMGS_UFU006
PMGS_UFU007
PMGS_UFU008
PMGS_UFU009
PMGS_UFU010
PMGS_UFU011
PMGS_UFU012
PMGS_UFU013
PMGS_UFU014
PMGS_UFU015
PMGS_UFU016
PMGS_UFU017
PMGS_UFU018
PMGS_UFU019
PMGS_UFU020
PMGS_UFU021
PMGS_UFU022
PMGS_UFU023
PMGS_UFU024
PMGS_UFU025
PMGS_UFU026
PMGS_UFU027
PMGS_UFU028
PMGS_UFU029
PMGS_UFU030
PMGS_UFU072
PMGS_UFU073
PMGS_UFU074
PMGS_UFU075
PMGS_UFU076
PMGS_UFU077
PMGS_UFU078
PMGS_UFU079
PMGS_UFU080

52,07
73,96
44,10
52,79
99,81
60,49
61,32
63,80
60,81
63,43
79,36
76,99
64,86
54,81
51,34
68,63
53,06
66,09
45,84
73,87
64,99
64,80
62,64
61,40
68,09
86,28
69,26
67,19
45,72
67,72
72,36
59,79
64,15
63,69
51,35
52,74
43,63
37,97
41,48
45,36
42,87
61,41
66,17

0,76
0,72
2,62
1,83
3,04
0,40
2,09
2,01
1,12
1,06
2,19
2,25
0,69
2,32
0,76
1,22
1,20
0,53
2,40
1,10
0,40
2,26
0,69
0,99
1,20
1,81
2,09
0,99
2,00
1,06
0,62
2,28
0,62
0,53
1,83
4,04
0,91
0,91
0,36
1,00
3,04
3,56
3,15

PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
TMG1179_RR
PMGS_UFU103
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU103
BRSGO7560
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU103
PMGS_UFU081
PMGS_UFU103
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
BRSGO7560
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU081
PMGS_UFU103
PMGS_UFU001
PMGS_UFU103
PMGS_UFU001
PMGS_UFU103
PMGS_UFU001
PMGS_UFU103
PMGS_UFU103
PMGS_UFU001

PMGS_UFU011
PMGS_UFU009
PMGS_UFU098
PMGS_UFU072
PMGS_UFU007
PMGS_UFU017
PMGS_UFU023
PMGS_UFU005
PMGS_UFU024
PMGS_UFU026
PMGS_UFU017
PMGS_UFU027
PMGS_UFU019
PMGS_UFU028
BRS7380_RR
PMGS_UFU017
PMGS_UFU030
PMGS_UFU030
PMGS_UFU005
PMGS_UFU026
PMGS_UFU002
PMGS_UFU024
PMGS_UFU009
PMGS_UFU009
PMGS_UFU020
PMGS_UFU026
PMGS_UFU003
PMGS_UFU014
PMGS_UFU013
PMGS_UFU002
PMGS_UFU029
PMGS_UFU003
PMGS_UFU027
PMGS_UFU014
UFUS6901
PMGS_UFU085
PMGS_UFU074
PMGS_UFU074
PMGS_UFU093
PMGS_UFU096
PMGS_UFU074
PMGS_UFU003
BRSGO7560
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PMGS_UFUO081 99,81 9,50 PMGS_UFUO01 PMGS_UFU095
PMGS_UFU082 47,79 2,89 PMGS_UFUO001 PMGS_UFU084
PMGS_UFU083 58,26 0,58 PMGS_UFUO01 PMGS_UFU097
PMGS_UFU084 41,95 1,36 PMGS_UFUO001 PMGS_UFU085
PMGS_UFU085 50,77 0,76 PMGS_UFUO001 PMGS_UFU097
PMGS_UFU086 51,14 1,83 PMGS_UFUO001 PMGS_UFU083
PMGS_UFU087 61,15 2,19 PMGS_UFUO001 PMGS_UFU097
PMGS_UFU088 57,95 2,73 PMGS_UFUO001 PMGS_UFU095
PMGS_UFU089 34,98 0,99 PMGS_UFUO01 PMGS_UFU091
PMGS_UFU090 55,20 4,00 PMGS_UFU081 PMGS_UFU005
PMGS_UFU091 34,48 0,95 PMGS_UFU103 PMGS_UFU094
PMGS_UFU092 39,89 2,10 PMGS_UFUO081 PMGS_UFU094
PMGS_UFU093 42,94 0,36 PMGS_UFU103 PMGS_UFUO076
PMGS_UFU094 33,75 0,95 PMGS_UFU081 PMGS_UFU091
PMGS_UFU095 56,69 1,88 PMGS_UFUO001 PMGS_UFUO077
PMGS_UFU096 40,13 1,00 PMGS_UFUO001 PMGS_UFUO077
PMGS_UFU097 54,29 0,58 PMGS_UFUO001 PMGS_UFU083
PMGS_UFU098 38,84 1,95 PMGS_UFUO001 PMGS_UFU101
PMGS_UFU099 38,64 3,76 PMGS_UFU103 PMGS_UFU093
PMGS_UFU100 42,33 4,91 PMGS_UFUO001 PMGS_UFU104
PMGS_UFU101 34,92 1,95 PMGS_UFUO001 PMGS_UFU098
PMGS_UFU102 42,33 4,15 BRSGO7560 TMG801

PMGS_UFU103 85,41 14,24 PMGS_UFUO001 PMGS_UFUO081
PMGS_UFU104 35,51 4,91 BRSGO7560 PMGS_UFU100

A maior distancia (D?) ocorreu entre PMGS_UFU001 e PMGS_UFU081,
ademais esses dois genotipos foram mais distantes de 44,1% e 30,8% dos demais
genotipos respectivamente. Esse resultado demonstra que esses gendtipos podem
apresentar a maior dissimilaridade genética entre os demais avaliados. Em
contrapartida PMGS_UFU076 e PMGS_UFUQ93 apresentaram menor distancia
(D?) evidenciando similaridade entre si.

A analise das estimativas de dissimilaridade possibilita a obtencado de
informagdes promissoras para o programa de melhoramento genético da soja,
favorecendo o direcionamento de cruzamentos entre genitores divergentes,
possibilitando explorar a heterose. Entretanto a representacdo da diversidade
genética pelos métodos de agrupamentos simplifica a interpretacdo sobre a
dissimilaridade genética, podendo fazer inferéncias intergrupos e intra grupos
(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Dentre as técnicas de agrupamento mais
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empregadas, estdo os métodos os hierarquicos, de otimizagao e disperséo grafica
(CORREA et al., 2020).

4.1.2. Método de otimizagao de Tocher

O método de otimizagédo de Tocher tem como fundamento que a média das
medidas de dissimilaridade dentro de cada grupo deve ser inferior as distancias
médias quando comparadas entre o0s grupos, resultando na maxima
homogeneidade dentro o grupo e maxima heterogeneidade entre os grupos.
(CRUZ; REGAZZI, CARNEIRO, 2014). Por esse método os 68 gendtipos de soja
caracterizados no estagio vegetativo V2 foram separados em seis grupos distintos
(Tabela 6).

Tabela 6. Agrupamento de progénies de soja F3 e F4 no estagio vegetativo (V2)
pelo método de otimizagao de Tocher

Grupos Genétipos

PMGS_UFU076, PMGS_UFU093, PMGS_UFU091,
PMGS_UFU089, PMGS_UFU094,
PMGS_UFU096,PMGS_UFU072 ,UFUS6901, PMGS_UFUO078,
PMGS_UFU092 ,PMGS_UFU084, PMGS_UFUO077,
PMGS_UFU074, PMGS_UFU082, PMGS_UFU099,

| PMGS_UFU097, PMGS_UFU086, PMGS_UFUO083,
PMGS_UFUO085, PMGS_UFU088, PMGS_UFU087,
PMGS_UFU080, PMGS_UFU095, PMGS_UFUQ75,
PMGS_UFU098, PMGS_UFU101, PMGS_UFUQ73,
PMGS_UFU025, PMGS_UFU010 ,PMGS_UFUO028.

PMGS_UFU002, PMGS_UFU017, PMGS_UFU026,
PMGS_UFU012, PMGS_UFU014, PMGS_UFU030,
PMGS_UFU021, PMGS_UFU006, PMGS_UFUO016,
PMGS_UFU020, PMGS_UFU022, PMGS_UFU024,

I PMGS_UFU007, PMGS_UFU009 , TMG1179_RR,
PMGS_UFU027, PMGS_UFU029, PMGS_UFUO005,
PMGS_UFU013, PMGS_UFU018, PMGS_UFU019, BRS7380_RR,
PMGS_UFU011, PMGS_UFU008, PMGS_UFU003,
PMGS_UFU023, PMGS_UFU015, PMGS_UFU090,
PMGS_UFU001, PMGS_UFU004, PMGS_UFUO079 .
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PMGS_UFU102, TMG801.
Il
PMGS_UFU100 ,PMGS_UFU104 .

PMGS_UFU081, PMGS_UFU103.

Vi BRSGO7560

No grupo | foram reunidos 44,1 % dos gendtipos avaliados. O grupo |l foi
constituido de 45,5 % dos gendtipos em estudo. O grupo lll, IV e V foram
constituidos por dois genoétipos cada, sendo PMGS UFU102 e TMG801,
PMGS_UFU100 e PMGS_UFU104, PMGS_UFU081 e PMGS_UFU103,
respectivamente. O grupo VI foi constituido por apenas BRSGO7560.

4.1.3. Método de agrupamento UPGMA

Para o método de agrupamento UPGMA, o corte no dendrograma foi
realizado considerando 30% de variabilidade genética, o que possibilitou a divisédo
dos gendtipos de soja em seis grupos distintos (Figura 3). Esse critério foi definido
pela observagao da mudancga dos niveis de agrupamentos, conforme sugerido por
Barroso e Artes (2003). Ademais o dendrograma obtido apresentou (CCC) igual a
0,74, significativo pelo teste de t, demonstrando ser uma metodologia eficiente na
representacao da diversidade genética desse germoplasma.

Dentre os seis grupos observados pelo método UPGMA , o grupo | e IV foram
0s mais numerosos, € alocaram 38,2% e 48,5% dos gendtipos avaliados,
respectivamente. O grupo |l foi constituido pelos gendtipos PMGS_UFU100
,PMGS_UFU104, corroborando com o observado no grupo IV obtido pelo método

de otimizagdo de Tocher. O grupo lll reuniu os gendtipos PMGS_ UFUO098,
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PMGS_UFU101, TMG801, PMGS_UFUQ099 e PMGS_UFU102. Por esse método
os genotipos PMGS_UFU081 e PMGS_UFU103 formaram dois grupos isolados,

divergindo do observado pelo método de otimizagado de Tocher.

Método de agrupamento: Ligagio Média Entre Grupo(UPGMA)
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Figura 03: Dendrograma pelo método UPGMA com base na distancia de

Mahalanobis.1-BRsG07560, 2-BRS7380_RR, 3-TMG1179_RR, 4-TMG801, 5-UFUS6901, 6-PMGS_UFU001, 7-

PMGS_UFU002, 8-PMGS_UFU003, 9-PMGS_UFU004, 10-PMGS_UFU005, 11-PMGS_UFU006, 12-PMGS_UFU007,13 -
PMGS_UFU008, 14 -PMGS_UFU009, 15-PMGS_UFU010,16 -PMGS_UFU011, 17-PMGS_UFU012, 18-PMGS_UFU013, 19
-PMGS_UFU014, 20-PMGS_UFU015, 21-PMGS_UFU016, 22-PMGS_UFU017, 23-PMGS_UFU018, 24-PMGS_UFU019, 2
5-PMGS_UFU020, 26-PMGS_UFU021, 27-PMGS_UFU022, 28-PMGS_UFU023, 29-PMGS_UFU024, 30-PMGS_UFU025,
31-PMGS_UFU026, 32-PMGS_UFU027, 33-PMGS_UFU028, 34-PMGS_UFU029, 35-PMGS_UFU030, 36-PMGS_UFU072
, 37-PMGS_UFU073, 38-PMGS_UFUO074, 39-PMGS_UFU075, 40-PMGS_UFU076, 41-PMGS_UFU077, 42-PMGS_UFU07
8, 43-PMGS_UFU079, 44-PMGS_UFU080, 45-PMGS_UFU081, 46-PMGS_UFU082, 47-PMGS_UFU083, 48-PMGS_UFU0
84, 49-PMGS_UFU085, 50-PMGS_UFU086, 51-PMGS_UFU087, 52-PMGS_UFU088, 53-PMGS_UFU089, 54-PMGS_UFU
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090, 55-PMGS_UFU091, 56-PMGS_UFU092, 57-PMGS_UFU093, 58-PMGS_UFU094, 59-PMGS_UFU095, 60-PMGS_
UFU096, 61-PMGS_UFU097, 62-PMGS_UFU098, 63-PMGS_UFU099, 64-PMGS_UFU100, 65-PMGS_UFU101, 66-PM
GS_UFU102, 67-PMGS_UFU103, 68-PMGS_UFU104.

Apesar dos métodos de otimizagao de Tocher e UPGMA nao corroborarem
na constituicdo da maioria dos grupos, eles corroboram quanto ao numero de
agrupamentos obtidos. Entretanto essas variagdes nos agrupamentos demonstra a
necessidade de comparagédo de mais de um método para representagcdo da

diversidade genética.

4.1.4. Método das variaveis canonicas

Além dos métodos de otimizacdo de Tocher e UPGMA, as variaveis
candbnicas (VC) também é um método utilizado para representar a diversidade
genética por meio de disperséao grafica. Essa metodologia possibilita a simplificacdo
do conjunto de dados diminuindo o numero de caracteristicas em alguns
componentes que sao independentes, visando reter a maioria da variagao (MEIRA
et al., 2019).

Segundo CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO (2014) para o estudo das VCs, as
primeiras variaveis devem envolver, no minimo, aproximadamente 80% da variagao
total dos progenitores, em que cada variavel € uma combinacéo linear das variaveis
originais analisadas (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2014). Neste estudo as trés
primeiras variaveis explicaram 83,11% da variancia total contida no conjunto das

caracteristicas (Tabela 7).

Tabela 7. Estimativa dos autovalores na analise de varidveis candnicas para 68
genotipos de soja avaliados no estadio vegetativo (V2)

Variavel Canénica Raiz Raiz (%) Acumulada (%)
1 5,46 59,09 59,09
2 1,44 15,58 74,67
3 0,78 8,44 83,11
4 0,77 8,30 91,41
5 0,50 5,41 96,82
6 0,29 3,18 100,00
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Com as trés primeiras VCs representando estimativas de autovalores
superiores a 80% € possivel explicar a variabilidade entre os genotipos e interpretar
o fendbmeno com consideravel simplificacdo, por meio de uma representagao

grafica tridimensional (Figura 4).

12

VC 2 2.5

VC3

3 VC1 14

Figura 4. Disperséao grafica de 27 gendtipos de soja em relagao as trés primeiras
variaveis candbnicas. VC1: Variavel canbnica 1; VC2: Variavel canbnica 2; VC3:

Variavel canbnica 3. 1-BRSG07560, 2-BRS7380_RR, 3-TMG1179_RR, 4-TMG801, 5-UFUS69
01, 6-PMGS_UFUO001, 7-PMGS_UFUQ002, 8-PMGS_UFUO003, 9-PMGS_UFUO004, 10-PMGS_UFUO
05, 11-PMGS_UFUO006, 12-PMGS_UFU007,13 -PMGS_UFUO008, 14 -PMGS_UFUO009, 15-PMGS _
UFU010,16 -PMGS_UFUO011, 17-PMGS_UFU012, 18-PMGS_UFU013, 19-PMGS_UFUO014, 20-PM
GS_UFU015, 21-PMGS_UFU016, 22-PMGS_UFU017, 23-PMGS_UFUO018, 24-PMGS_UFU019,
25-PMGS_UFUO020, 26-PMGS_UFU021, 27-PMGS_UFU022, 28-PMGS_UFU023, 29-PMGS_UFU
024, 30-PMGS_UFUO025, 31-PMGS_UFUO026, 32-PMGS_UFU027, 33-PMGS_UFU028, 34-PMGS
_UFUO029, 35-PMGS_UFUO030, 36-PMGS_UFUO072, 37-PMGS_UFUQ73, 38-PMGS_UFUQ74, 39-
PMGS_UFUO075, 40-PMGS_UFUO076, 41-PMGS_UFUQ77, 42-PMGS_UFUQ78, 43-PMGS_UFUOQ7
9, 44-PMGS_UFUO080, 45-PMGS_UFUQ081, 46-PMGS_UFU082, 47-PMGS_UFU083, 48-PMGS _
UFU084, 49-PMGS_UFUO085, 50-PMGS_UFU086, 51-PMGS_UFU087, 52-PMGS_UFU088, 53-P
MGS_UFUO089, 54-PMGS_UFU090, 55-PMGS_UFU091, 56-PMGS_UFU092, 57-PMGS_UFUOQ09
3, 58-PMGS_UFU094, 59-PMGS_UFUQ95, 60-PMGS_UFU096, 61-PMGS_UFU097, 62-PMGS_U
FU098, 63-PMGS_UFU099, 64-PMGS_UFU100, 65-PMGS_UFU101, 66-PMGS_UFU102, 67-PM
GS_UFU103, 68-PMGS_UFU104.
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A dispersao grafica agregou os 68 genaotipos soja em cinco grupos. O grupo
| e Il agruparam isoladamente os gendtipos PMGS_UFU081 e PMGS_UFU103,
corroborando com o observado pelo método UPGMA. Pelo método das variaveis
candnicas os genodtipos PMGS_UFU100 e PMGS_UFU104 também constituiram
um grupo (lll), corroborando com os observados pelo método de Tocher e UPGMA.

Os demais gendtipos ficaram alocados nos grupos IV e V.

4.1.5. Dissimilaridade genética

Os resultados obtidos demonstram que testando varios métodos € possivel
verificar com mais confiabilidade os genoétipos que apresentam maior e menor
dissimilaridade genética. Por ambos os métodos foi possivel verificar que
PMGS_UFU100 e PMGS_UFU104 sao gendtipos muito similares, e que o
cruzamento entre eles pode promover poucos ganhos. Em contrapartida os
gendtipos PMGS_UFUO081 e PMGS_UFU103 mostram-se bastante divergentes
dos demais, dessa forma esses genétipos sdo importantes recursos genéticos para
explorar a maxima heterose em futuros cruzamentos.

Estudos sobre a diversidade genética na cultura da soja na fase vegetativa
sao escassos, entretanto os métodos utilizados nesta pesquisa sdo amplamente
utilizados no estudo da variabilidade genética com base em caracteristicas
reprodutivas da cultura (Machado et al., 2017; Rodrigues et al., 2017). Em
germoplasma de outras culturas a caracterizagdo na fase de plantulas € uma
realidade, e através dos mesmos métodos empregados nesta pesquisa foi possivel
determinar gendtipos mais divergentes e mais similares (Oliveira et al.,2019a;
Rosado et al. 2017).

Além de conhecer a diversidade genética do germoplasma da soja, para
direcionar futuras hibridacdes, também é importante conhecer a relevancia de cada
carater e o0 quanto ele que contribui para a dissimilaridade genética entre os
genotipos.

Neste estudo a caracteristica que mais contribuiu para a dissimilaridade
genética entre os 68 gendtipos de soja avaliados no estadio vegetativo (V2), foi CE
(52,64), seguida por CI (15,69). Em contrapartida a APV n&o apresentou nenhuma

contribuicdo para a divergéncia genética entre os gendtipos (Tabela 8).
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Tabela 8. Contribuicao relativa de caracteres agronémicos em 68 genaotipos de soja
caracterizados no estadio vegetativo (V2), conforme o critério de Singh (S.j.) (1981).

Variaveis S, Valor (%)
CH 3682,49 8,30
CE 23354,92 52,64
Cl 6960,62 15,69

CPFU 5128,33 11,56
CPFT 5238,38 11,81
APV 0,00 0,00

CH: comprimento do hipocétilo; CE: comprimento do epicétilo; Cl: Comprimento do primeiro
internédio; CPFU: Comprimento do peciolo da folha unifoliada; CPFT: Comprimento do peciolo da
folha trifoliada; APV: Altura de planta.

Os caracteres com maior contribuicao favorecem a distingdo dos genatipos.
Por outro lado, as variaveis que apresentaram as menores contribui¢ées, nao
favorece tal distincdo, podendo ser até mesmo descartadas em futuros estudos
com o mesmo objetivo. De acordo com Ferreira Junior et al. (2015) a contribuicdo
relativa das caracteristicas no estudo da diversidade genética € importante pois
permite inferir sobre sua influéncia na dissimilaridade entre os gendtipos, além de
definir quais as caracteristicas que terdo prioridade no estudo de possiveis
hibrida¢des, minimizando tempo e custos com mao de obra.

Em contrapartida a APV n&o apresentou nenhuma contribuicdo para a
divergéncia genética entre os gendtipos. A baixa contribuicdo da altura de plantas
de soja no estudo da divergéncia genética entre gendétipos foi relatada nos estudos
de Maranna et al. 2021 e Zambiazzi et al., 2017. Segundo Rigon et al., 2012, a
baixa contribuicdo desse caractere na diferenciagéo dos gendtipos se deve ao fato
de programas de melhoramento de soja foi intensificado nos ultimos anos para
selecédo com base em alto rendimento, e essa caracteristica esta relacionada com

a altura de planta.

4.2.Caracteres Agronomicos
4.2.1. Parametros genéticos e fenotipicos
A analise de variancia (testada via teste de razdo de verossimilhanga)

revelou diferengas significativas para todos os caracteres quantitativos estudados,
inferindo na existéncia de ampla variabilidade genética entre as progénies deste
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experimento (Tabela 9). Isso, segundo Ramalho et al. (2012) é de grande
importancia, visto que a presenga de variabilidade genética em uma populagéo é
um indicativo da possibilidade de se selecionar genoétipos superiores nas proximas
geracgoes.

Observando a amplitude de variacdo das médias BLUP’s para os caracteres
em estudo, €& possivel verificar que todos os caracteres apresentaram uma
amplitude de variagédo superior a 25% da média geral (Tabela 9), o que comprova
a presenca de variabilidade genética entre as progénies avaliadas. Destacando os
caracteres relacionados a producdo, que sao NNM, NNPM, NVP e PROD, estes
apresentaram magnitudes de amplitude de variagdo das médias BLUP’s acima de
60%, 68%, 72%, 84% e 67%, respectivamente, do valor da média geral, ficando
claro que é possivel aumentar a média de produgado populacional por meio da
selecao.

Analisando as figuras 5A e 5B constatou-se distribuicdo normal das
frequéncias das médias dos BLUP’s, 0 que evidencia a existéncia de variabilidade
entre as progénies para os caracteres analisados, sendo viavel, portanto a sele¢ao

de progénies superiores.
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Tabela 9. Estimativa de parametros genéticos e fenotipicos associados a 12 caracteres agrondmicos de progénies F3 e F4 de
soja cultivadas em Uberlandia/MG, na safra 2020/2021.

Parametros? Média BLUP?

o .
CARATER o2 o2 h2 fgg'’ CV (%)Y | Maximo  Minimo  Meédia An\}glrlfgggoda
NDF 26,111 316800 0,96 0,98 418 57,08 3754 42,56 19,54
APF 121,92 64,05 0,85 0,92 16,50 | 8377 3227 4851 51,5
NNF 16293 080 0,86 0,97 10,01 11,85 7,33 8,92 4,52
NDM 84,40 10,94 0,96 0,98 2,85 12074 9842 11597 31,32
APM 260,4** 197,50 0,80 0,89 1435 | 12477 6899 97,96 55,78
AV 3,681** 11340,00 0,49 0,70 1865 | 2256 18,05 15,02 4,51
NNM 7.166** 241400 0,90 0,95 9,90 21,78 11,14 15,70 10,64
NNPM  5353** 202700 085 0,92 13,15 18,70 9,28 13,01 9,42
NVP 1575 28600 0,62 0,79 30,82 | 8333 3728 54,88 46,05
PGP 6,548 2115600 0,48 0,70 26,98 | 22,17 13,83 17,05 8,34
PROD  385007*** 678952,00 0,63 0,79 1942 | 5788,47 295993 424213 2828,54
ACM 06974 0,79 0,73 0,85 34,14 410 144 2,61 2,66

1/ NDF: N° dias para o florescimento; APF: Altura de planta no florescimento (cm); NNF: N° nés no florescimento; NDM: N° dias para a maturidade; NNM:
N° de n6s na maturidade; NNPM: N° de nos produtivos na maturidade; NVP: N° de vagens por planta; AlV: Altura da insergao da 1° vagem; APM: Altura de
planta na maturidade; PGP: Produgéo de gréos por planta; PROD: Produg&o em kg ha'; ACM: Acamamento. 2/Variancia Genética (¢Z2), Variancia ambiental
(c2), Herdabilidade no sentido amplo (h2). Acurécia (#gg’). 3/ Magnitudes das médias BLUPS. 4/ Coeficiente de variagdo (CV%).

*** Significante pelo teste de verossimilhanca a p < 0,001. ** Significante pelo teste de verossimilhanca a p < 0,01.
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4.2.2. Precisao experimental

Como forma de verificar a precisdo experimental, foram calculadas a
acuracia seletiva e o coeficiente de variagao. As estimativas de acuracia seletiva
variaram de 0,70 para altura de inser¢gao da primeira vagem (AlV), até 0,98 para
numero de dias para o florescimento (NDF) e numero de dias para maturidade
(NDM). Em relagao ao coeficiente de variagao (CV), o menor valor foi encontrado
para NDM (2,85%), e a maior estimativa foi para acamamento (ACM), 34,14%
(Tabela 9).

De acordo com Ferreira (2018), para ensaios agropecuarios € esperado um
CV menor que 20%, porém o mesmo autor afirma que ha circunstancias que o CV
acima de 20% ¢é aceitavel, visto que, de acordo com Cruz et al. (2012) quando se
trata do estudo de gendtipos, varios dos caracteres sao de carater quantitativo, ou
seja, controlados por um grande numero de genes apresentando controle génico
complexo e sendo assim bastante influenciados pelo ambiente. Desta forma, os
CV’s acima de 20%, podem ser explicados pelos caracteres deste estudo serem de
natureza quantitativa, conforme mostrado nas Figuras 5A e 5B.

Leite, et al. (2016) ao avaliarem 27 gendtipos de soja, encontraram um CV
de 30,79% para o carater peso de graos e de 24,94% para numero de vagens.
Nicolai, et al. (2017), ao avaliar cultivares de soja sob sistema de plantio direto,
estimaram valores de CV de 23,31%, para numero de vagens com dois e trés graos,
e 30% para numero de vagens com um e quatro graos.

De acordo com Resende e Duarte (2007), olhando do ponto de vista
genético, € necessario que sejam precisas todas as estimativas em relagao ao valor
genotipico de cada um dos genoétipos avaliados. Assim, em experimentos
envolvendo tratamentos genéticos, estes autores apresentam uma classificagao
mais assertiva, uma vez que sugere a avaliagdo do experimento por meio de um
novo indice, a acuracia.

No contexto de modelos mistos, no qual o tratamento genético € assumido
como aleatdrio, a acuracia (#gg') € obtida considerando-se a variancia genética e
0 meio do erro de predigdo (PEV). Assim sendo, caracteres que apresentem

controle complexo, ou seja, heranga quantitativa, sofrem maior influéncia
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ambiental, e, portanto, menor herdabilidade, o que leva a uma menor acuracia
(RESENDE; DUARTE, 2007).

Segundo Resende e Duarte (2007), estimativas de acuracia seletiva acima
de 0,7 sao consideradas de grande precisao, média entre 0,3 e 0,7 e baixa abaixo
de 0,3. No caso deste experimento, todas as estimativas de acuracia seletiva foram
acima ou bem proximos de 0,7, podendo assim ser considerados com alta precisédo
experimental.

Follmann et al. (2017) ao avaliarem as relagdes lineares entre caracteres de
soja em trés diferentes regides do estado do Rio Grande do Sul, encontraram
valores de acuracia seletiva de 0,590; 0,861 e 0,848 para PROD e de 0,936; 0,887
e 0,882 para AlV. Resultado diferente foi visto por Evangelista et al. (2021), em que
ao estimar os parametros genéticos em experimento realizado com trinta gendtipos

de soja, verificou que a acuracia seletiva para PROD foi alta de 0,9.

4.2.3. Herdabilidade

De acordo com Santos Silva et al. (2020) o valor fenotipico pode ser
diretamente obtido, seja de um individuo ou de uma populagao, entretanto € o valor
genético que sera repassado para a proxima geragao, e a correspondéncia entre
estes dois valores € medida pela herdabilidade.

Assim, a herdabilidade pode ser conceituada como a proporgao herdavel da
variabilidade fenotipica ou a proporcéo da variancia total que € atribuida aos efeitos
meédios dos genes, e sao estes que determinam o grau de semelhanga entre os
parentes (FACOLNER, MACKAY, 1996).

Os valores estimados de herdabilidade no sentido amplo para quase todos
os caracteres avaliados neste estudo foram iguais ou superiores a 0,70 (Tabela 9);
demonstrando que ha boas perspectivas de sucesso com a selecio fenotipica, ou
seja, pode-se obter nestas progénies F3 e F4 gendtipos superiores e
consequentemente ganhos genéticos expressivos ao se fazer a selegao, visto que,
segundo Ramalho et al. (2012) os coeficientes de herdabilidade podem ser

considerados altos quando s&o acima de 0,7.
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Os caracteres AlV, NVM, PGP e PROD apresentaram estimativas de
herdabilidade inferiores a 0,7 sendo 0,49; 0,62; 0,48; 0,63 respectivamente (Tabela
9). Ramalho et al. (2012) sugere que a selegao para caracteres que apresentem
estimativas de herdabilidade mais baixas, seja realizada em geragbes mais
avancgadas, ja que a medida que vao ocorrendo as autofecundagdes, ha o aumento
da homozigose, resultado no aumento da herdabilidade no sentido restrito.

Leite et al. (2016) ao avaliar 27 gendtipos de soja precoce, obtiveram
estimativas de herdabilidade acima de 0,7 para os caracteres APF, APM, NNM e
abaixo de 0,7 para PROD, corroborando com os resultados encontrados neste
estudo. Porém, o mesmo n&o ocorreu para AlV e NVP, pois para estes caracteres
os autores encontraram estimativas de herdabilidade acima de 0,7; enquanto que
no presente estudo, as estimativas ficaram abaixo de 0,7.

Santos et al. (2019) ao estimar os parametros genéticos em progénies de
soja encontram para os caracteres NDM, APM, AIV, NVP e PGP valores de
herdabilidade no sentido amplo semelhantes aos estimados no presente trabalho.
Bologna et al. (2014) ao estimar os parametros genéticos para caracteres
agrondmicos em progénies F3 de soja obtiveram estimativas de herdabilidade no
sentido amplo de 0,79 para NDF; de 0,76 para NDM; de 0,25 para APM; de 0,7
para NVP e de 0,74 para PGP.

Silva et al. (2021b) ao estimar os parametros genéticos em populagdes de
soja F2 e F23, estimaram coeficientes de herdabilidade ampla de alta magnitude
para APF (0,86), NNF (0,81) e APM (0,76).

4.2.4. Correlagoes genéticas e fenotipicas

De acordo com Cruz, Regazzi, Carneiro (2012) no melhoramento é
importante identificar os caracteres de alta correlagédo e de maior efeito direto em
sentido favoravel a selecao, de tal modo que a resposta correlacionada por meio
da selecao indireta seja eficiente. Os coeficientes de correlacdo identificam
mudancgas ocorridas em um carater enquanto ocorre a selegdo em outro carater.

No presente estudo, os coeficientes de correlagdo genotipica foram maiores

que as fenotipicas na maioria dos caracteres (Tabela 10). Nogueira et al. (2012) e
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Leite et al. (2015) também estimaram correlagdes genotipicas maiores que as

correlagdes fenotipicas ao avaliar diferentes genotipos de soja.

Tabela 10. Correlagbes genotipicas (rg) e fenotipicas (rf) entre doze caracteres
agrondémicos, avaliados em 63 progénies F3 e F4 de soja, cultivados em

Uberlandia/MG, na safra 2020/2021.

Carater APF NNF NDM APM AIV NNM NNPM NVP PGP PROD ACM
NDE rg 0,71 098 0,73 0,19 -0,10 0,47 048 0,38 0,38 0,177 -0,10

f 0,68* 0,93* 0,7 0,16 -0,10 0,44* 0,43* 0,28* 0,25* 0,12 -0,12

APE rg 0,74 0,21 0,19 -0,10 0,13 0,07 -0,20 -0,04 0,54 0,32

rf 0,73* 0,18 0,24 -0,10 0,13 0,08 -0,10 0,05 0,48* 0,34

NNE rg 0,70 0,31 0,09 0,52 0,51 048 0,49 0,30 0,04

rf 0,63* 0,29* 0,02 0,47 0,44* 0,34* 0,35* 0,27* -0,00

NDM rg 0,31 0,16 0,73 0,73 0,87 0,78 -0,39 -0,10
rf 0,27* 0,12 0,69 0,66* 0,67* 0,54* -0,30* -0,10

APM rg 048 08 0,77 0,27 0,57 0,21 0,60
rf 0,29* 0,77* 0,73* 0,3* 0,51* 0,20* 0,52*

AlV rg 0,27 0,14 0,01 0,32 -0,10 0,46

rf 0,40 0,28 -0,10 0,01 -0,13 0,21

NNM rg 099 0,64 085 -0,14 0,21
rf 0,97* 0,58* 0,67* -0,10 0,19

rg 0,64 0,84 -0,14 0,11

NNPM rf 0,63* 0,71* -0,10 0,09
rg 0,86 -0,57 -0,10

NVP rf 0,81* -0,29 -0,20

rg -0,42 0,02

PGP rf -0,09 0,10

rg 0,28*

PROD f 0,31

1/ NDF: N° dias para o florescimento; APF: Altura de planta no florescimento (cm); NNF: N° nés no
florescimento; NDM: N° dias para a maturidade; NNM: N° de nés na maturidade; NNPM: N° de nds
produtivos na maturidade; NVP: N° de vagens por planta; AlV: Altura da inser¢ao da 1° vagem (cm);
APM: Altura de planta na maturidade (cm); PGP: Producdo de grédos por planta (gr); PROD:

Produgdo em kg ha'; ACM: Acamamento. * Significativo a 5% de probabilidade pelo teste de t.

As correlagbes genotipicas foram positivas e de alta magnitude entre NDF

e os caracteres APF (0,71), NNF (0,98) e NDM (0,73) (Tabela 10). O carater NDF

também apresentou correlagdo positiva com APM, porém de baixa magnitude

(0,19). Vianna et. al. (2015) ao avaliar diferentes gendtipos de soja estimaram

correlagbes positivas, porém de baixa magnitude entre a carater NDF e os
caracteres APF (0,46), NNF (0,59) e NDM (0,19). Os mesmos autores, assim como
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no presente trabalho também estimaram uma correlacdo positiva e de baixa
magnitude entre NDF e APM (0,36).

Correlagdes genotipicas positivas e de alta magnitude também foram
encontradas entre NDM e os caracteres NNM (0,73), NNPM (0,73), NVP (0,87) e
PGP (0,78) (Tabela 10) sugerindo que ao selecionar plantas mais precoces, o qual
foi um dos critérios de selegdo deste estudo, a tendéncia é que as progénies
apresentem um menor NNM, NNPM, NVP.

Vianna et al. (2015) estimaram valores de correlagao divergentes quando
comparado ao presente estudo, pois encontraram uma correlagado entre NDM e
NNPM negativa e de baixa magnitude (-0,20) e uma correlagéo positiva, porém de
baixa magnitude entre NDM e NNM (0,35).

Houve também correlagao genotipica positiva de alta magnitude entre APM
e os caracteres NNM (0,80) e NNPM (0,77) e média magnitude com NNF (0,31) e
ACM (0,52) (Tabela 10). Isto demonstra que, plantas mais altas na maturidade
tendem a apresentar maior numero de nds produtivos, porém podem apresentar
uma maior tendéncia ao acamamento. Silva et al. (2021b) estudando diferentes
populagdes de soja, encontraram correlagdo positiva e de alta magnitude entre
APM e NNF (0,72).

Leite et al. (2015) também encontraram uma correlagéo genotipica positiva
entre APM e numero de nés, porém de média magnitude (0,48). Resultado diferente
foi encontrado por Vianna et al. (2015), os quais estimaram uma correlagao
negativa e de baixa magnitude entre APM e NNPM (-0,18).

O carater APM também apresentou correlagao genotipica positiva de média
magnitude com AlV (0,48) (Tabela 10), o que corrobora com Zuffo et al. (2018), os
quais ao estimar as correlagdes com o objetivo de avaliar a influéncia de diferentes
caracteres agrondmicos em cultivares de soja, encontraram uma correlagao
positiva de média magnitude entre APM e AlV (0,645).

Correlagdes genéticas positivas e de alta magnitude foram encontradas
entre PGP e NNM (0,85), NNPM (0,84) e NVP (0,86) (Tabela 10), indicando que
plantas com maior quantidade de ndés e maior numero de vagens tendem a
apresentar maior peso de graos por planta. Isto corrobora com os resultados de

Zuffo et al. (2018) os quais também encontraram forte e positiva correlagdo
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genotipica entre PGP e os caracteres NNM (0,85), NNPM (0,84), NVP (0,86) ao
avaliar diferentes cultivares de soja.

Para o carater PROD notou-se que houve uma expressiva queda nas
magnitudes das correlagdes em relagdo a todos os caracteres estudados. E para
os caracteres NDM, NNM, NNPM, NVP e PGP as correlagbes apresentaram
valores no sentido negativo (Tabela 10). Esses resultados muito préximos de zero
(-0,1 a 0,1) sdo um indicativo de auséncia de correlagdo entre PROD e NDM, NNM,

NNPM, NVP, PGP no conjunto de dados estudados nesta pesquisa.

4.2.5. Ganhos com a selec¢ao direta e indireta

Para um melhor desempenho do programa de melhoramento e uma melhor
orientacdo das decisbes tomadas pelos melhoristas faz-se necessario o
conhecimento dos ganhos com a selegédo para o correto avango ou descarte de
populacdes, e também para a concentracao de todos os esforcos em caracteres
que tragam ganho de potencial genético ao programa (CRUZ; REGAZZI; e
CARNEIRO, 2012).

Ramalho et al. (2012) afirmam que baixas proporgdes de sele¢cdo, podem
ser prejudiciais para o programa de melhoramento, pois estreitam a base genética
da populagdo, reduzindo a variabilidade genética, e consequentemente,
prejudicando as proximas geracdes de selecao dificultando assim, a identificagao
de genotipos superiores. Dado isso, na presente pesquisa, foi escolhida a
proporgao de selegcéo de 25%, ou seja, das 63 progénies avaliadas neste estudo,
16 seriam selecionadas visando o ganho genético.

Em relacao ao ciclo da cultura, o critério de selegao utilizado foi o decréscimo
para os caracteres NDF e NDM, pois o objetivo do programa € desenvolver
cultivares de soja que sejam de ciclo precoce, visto que de acordo com Gesteira et
al. (2015) ao se utilizar cultivares mais precoces, € possivel propiciar boas
condicbes de cultivo para a segunda safra, na qual geralmente se é cultivado o
milho.

A selecao direta visando precocidade, quando aplicada nos caracteres NDF
e NDM ocasionou uma redugdo nos mesmos de -959% e -10,28%

respectivamente. Foi observada também uma queda de -2,13% em NDF e -4,54%
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em NDM por meio da selegéo indireta via APM (Tabela 11). Bizari et al. (2017) ao
avaliar progénies F5 de soja, também estimaram uma redugdo na média de NDM
de -17,65% quando utilizado a selecao direta e Silva et al. (2021b) ao realizar um
estudo com 145 progénies F2:3 encontraram ganhos de selegdo negativos para NDF
(-5,34%) e NDM (-4,22%).

Observou-se que a selecdo sobre NDF e NDM ocasionou indiretamente
ganhos negativos em todos os outros caracteres, com exceg¢ao de PROD e ACM.
Nestes, houve valores positivos de 0,90% e 1,60% respectivamente quando
realizada a selec¢ao sobre APF; e 8,13% e 7,93% quando feita a selecdo sobre APM
(Tabela 11).

Segundo Sediyama, Silva e Borém (2015), plantas de soja com altura
superior a 100 cm dificultam a eficiéncia das colhedoras e tendem ao acamamento
e a produzir menos, sendo que plantas com altura em torno de 80 cm seria o ideal
para uma boa colheita mecanizada. Assim, o critério de selecdo utilizado para altura

de plantas foi a reducédo de APF e APM.
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Tabela 11. Estimativa de ganhos genéticos esperados com a selecao direta (GSD) e indireta (GSl), para diferentes caracteres
agronémicos, a uma proporgao de selegcdo (PS)? de 25%, em 63 progénies F3 e F4 de soja, cultivados em Uberlandia/MG, na
safra 2020/2021.

Carater?®

Ganho de selecéo (%)

NDF NDM APF APM AlV NNF NNM  NNPM  NVP PGP PROD ACM

NDF 9,59V  -6,52 -7,43 -5,98 -1,00 -10,61 -8,89 -8,02 -9,83 -4,48 0,90 1,60
NDM -8,32 10,28 2,01 -5,45 -1,46 -7,96 13,72 -13,23 -16,09 -6,40 8,13 7,93
APF -4,16 239 19,93 -5/18 -2,53 -7,21 1,24 3,06 7,84 1,48 -7,67  -20,28
APM -2,13 -4,54 -2,06 19,01 -2,50 -3,29 17,89 -17,09 -9,65 -6,94 0,79  -12,22
AlV 1,32 1,96 -1,68 -0,74 17,64 0,97 -0,04 2,74 10,55 4,19 -0,41 -7,61
NNF 15,31 7,71 17,67 5,09 2,20 20,56 12,49 12,00 7,16 4,72 1,42 -3,58
NNM 5,19 6,11 4,76 15,13 4,94 6,73 20,17 19,89 10,25 8,26 -2,22 7,36
NNPM 6,37 5,87 3,36 13,30 3,47 7,46 19,71 22,13 9,92 7,43 -2,91 1,60
NVP 1,32 5,50 -3,89 4,31 -0,13 2,69 9,75 10,16 -8,02 9,38 -2,58 -5,89
PGP 4,95 4,11 9,09 10,63 1,54 8,16 12,14 12,50 14,37 12,86 1,91 7,93
PROD 1,84 -3,43 12,47 2,77 -0,87 4,95 -0,60 -1,02 -7,13 -1,08 12,09 1542
ACM 3,26 1,38 -6,45 -11,26 -1,91 0,53 -4,49 -2,95 3,10 -0,77 -4,68 -34,68

1/: Em negrito corresponde ao ganho com a selegdo direta no carater, os demais valores a selecéo indireta. 2/: Proporcao de Selegéo correspondente a
16 progénies. 3/: NDF: N° dias para o florescimento; NDM: N° dias para a maturidade; APF: Altura de planta no florescimento (cm); APM: Altura de planta
na maturidade (cm); NNF: N° nds no florescimento; NNM: N° de nds na maturidade; NNPM: N° de nés produtivos na maturidade; NVP: N° de vagens por
planta; AlV: Altura da insercdo da 1° vagem (cm); PGP: Produgao de graos por planta (gr); PROD: Produgéo em kg ha-'; ACM: Acamamento.
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Observou-se que quando realizada a selegao direta, ha queda em APF (-
19,93%) e em APM (-19,01%). Foram também observados ganhos negativos
nestes caracteres quando realizada a selegao indireta por meio dos caracteres
NDF, NDM, AlV e ACM (Tabela 11). Diferentemente, Bizari et al. (2017) estudando
sete populagbes segregantes se soja, ao realizar a selegéo direta, obteve ganhos
de selecao de 27,55% para APF e 12,68% para APM.

Segundo Sediyama, Silva e Borém (2015), AlV deve estar entre 10 e 15 cm,
evitando assim danos e perdas, contribuindo para a colheita mecanizada. Visto
isso, o critério de selecio estabelecido foi selecionar plantas com uma inserg¢ao da
primeira vagem mais baixa. Observou-se um aumento desse carater quando
realizada a selecgao direta (17,64%), porém houve redugao quando ha uma selegao
sobre os caracteres NDF, NDM, APF e APM (Tabela 11), demonstrando que para
este conjunto de dados, a selegéo indireta para AlV seria a melhor opgéao.

Os caracteres NNF, NNM, NNPM, apresentaram ganhos positivos com a
selecao direta (Tabela 11), o que é de grande interesse, visto que Matsuo, Ferreira
e Sediyama (2015) afirmam que o numero total de nés é um componente
importante da produtividade em soja. Akram et al. (2016) ao avaliar 11 gendtipos
de soja, encontraram um ganho direto positivo de 0,073 para NNF e de 1,96 para
NNPM.

Observou-se também que NNF, NNM, NNPM foram influenciados de forma
negativa quando realizada a seleg¢ao visando reduzir NDF e NDM, demonstrando
que a selegéo para precocidade poderia prejudicar a quantidade de nos para este
conjunto de progénies (Tabela 11).

Foi observada uma queda no carater NVP quando realizada a selegao direta
(-8,02%), e também quando realizada a selegao indireta via NDF (-9,83%), NDM (-
16,09%), e APM (-9,65%). Porém, ganhos positivos sdo esperados para este
carater quando houve a selegéo sobre os caracteres NNF (7,16%), NNM (10,25%)
e NNPM (9,92%), mostrando que para este conjunto de dados, a opgao de selegéao
indireta via NNF, NNM e NNPM seria mais interessante que a sele¢do direta
(Tabela 11).

Para o carater PGP, o maior ganho seria com a selecao direta (12,86%),
seguido da selegéo indireta via selecdo dos caracteres NVM (9,38%), NNM
(8,26%), NNPM (7,43%). Ganhos negativos para este carater foram observados
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quando realizada a selegédo sobre os caracteres NDF (-4,48%), NDM (-6,40%) e
APM (-6,94%) (Tabela 11).

Para o carater ACM houve ganho negativo de -34,68% quando realizada a
selecao direta no carater. A selecédo indireta via APF também ocasionou uma
reducdo em ACM (-20,28%), seguido por APM (-12,22%), demonstrando que ao se
fazer selecao visando diminuir altura de planta, consequentemente o0 acamamento
também podera ser reduzido (Tabela 11).

Observou-se para o carater PROD que a selegao direta seria a melhor opgao
para aumentar a média deste carater, visto que houve ganho positivo de 12,09%
quando utilizada esta estratégia de selegédo (Tabela 11). Resultado semelhante foi
encontrado por Silva et al. (2021b) em estudo com progénies F2:3 de soja, onde os
autores encontram um ganho positivo com a selegcdo direta sobre PROD de
16,19%. Ganhos positivos em PROD também s&o esperados, porém de menor
magnitude, quando ha seleg¢ado indireta via NDF (0,90%), NDM (8,13%), NNF
(1,42%) e PGP (1,91%) (Tabela 11).

Ganhos negativos sdao esperados em PROD quando realizada a selegao
sobre os caracteres NNM (-2,22%), NNM (-2,22%), NNPM (-2,91%). Estes dados
estao de acordo com a analise de correlacdo, onde PROD apresentou correlagdes
de baixa magnitude de sinal negativo com NNM, NNM, NNPM (Tabela 11).

De acordo com Smiderle et al. (2016), alteragdes nos componentes NNM,
NNM, NNPM sao responsaveis diretos pelo ajuste de produtividade, assim pode-se
concluir que para este conjunto de dados, ndo seria interessante a selegao indireta
para PROD utilizando a selecéo sobre estes caracteres, com risco de se reduzir a

meédia de produtividade das progénies em estudo.

4.2.6. Ganhos por meio dos indices de Selegao

A utilizacdo dos indices de selegcdo, como critério no processo seletivo,
propicia resultados relativamente superiores quando comparado a selecéo direta
do carater, pois ha obten¢ao de ganhos simultaneos e equilibrados para a maioria
dos caracteres em estudo. De modo geral, com a utilizacdo dos indices, o ganho

direto sobre o carater é reduzido ao se fazer a selegao indireta, entretanto esta
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reducao € compensada pela melhor distribuicdo de ganhos favoraveis nos demais
caracteres (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Desta forma, o processo seletivo utilizando os indices é baseado nos valores
dos indices, os quais sdo considerados valores numeéricos. Estes valores numeéricos
funcionam como um carater adicional, tedrico, e € resultante da combinacéo linear
de todos os caracteres de interesse para cada carater a ser selecionado,
independente da existéncia ou nado de correlagdo entre eles (CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2012).

Na presente pesquisa, os indices utilizados foram o indice Classico proposto
por Smith (1936) e Hazel (1943); indice da Soma de “Ranks” de Mulamba & Mock
(1978) (M&M); e indice da Soma de “Ranks” de Mulamba & Mock (M&M2) com a
nao definicdo dos pesos econdmicos. Os pesos econdémicos foram estimados com
base na variabilidade genética, conforme sugerido por Cruz; Regazzi; Carneiro,

2012 e estao disponiveis na tabela 12.

Tabela 12. Definicdo dos pesos econdémicos com base na variabilidade genética
conforme sugerido por Cruz (1990), em 63 progénies F3 e F4 de soja, cultivadas
em Uberlandia/MG, na safra 2020/2021.

Carater" Peso econdmico (%)
NDF 12,04
APF 23,13
NNF 14,40
NDM 7,90
APM 16,54
NNM 16,98

NNPM 17,73
AlV 10,62
NVP 22,69
PGP 14,97

PROD 14,88
ACM 31,83

1/ NDF: N° dias para o florescimento; APF: Altura de planta no florescimento (cm); NNF: N° nés no
florescimento; NDM: N° dias para a maturidade; APM: Altura de planta na maturidade (cm); NNM:
N° de nés na maturidade; NNPM: N° de nds produtivos na maturidade; AlV: Altura da insergao da
1° vagem (cm); NVP: N° de vagens por planta; PGP: Produgédo de graos por planta (gr); PROD:
Produgdo em kg ha-'; ACM: Acamamento.
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Estimou-se os ganhos de selegéo para os caracteres avaliados neste estudo
(Tabela 13), e, de modo geral, quando comparados com os ganhos pela selegédo
direta (Tabela 11), verificou-se que esta ultima, apresentou ganhos superiores para

todos os caracteres avaliados.

Tabela 13. Estimativa de ganhos genéticos esperados pela selegéo pelos indices
Classico proposto por Smith (1936) e Hazel (1943) e Mulamba & Mock (1978) (M&M
e M&M2), em diferentes caracteres agronémicos, para 63 progénies F3 e F4 de
soja, cultivados em Uberlandia/MG, na safra 2020/2021.

Ganho de Selegao (%)

Caratér" )
Classico M&M2 M&M23
NDF 2,59 -0,38 -1,75
NDM 4,66 3,25 1,75
APF -1,62 -14,46 -13,62
APM 8,01 3,02 4,74
NNF 2,73 -2,02 -1,7
NNM 11,29 8,58 8,66
NNPM 9,93 10,94 10,97
NVP 5,14 14,78 12,81
AlV 6,34 -0,07 -1,67
PGP 3,41 7,27 7,21
PROD -9,3 -2,78 -0,12
ACM 1,02 -23,16 -14,52

1/: NDF: N° dias para o florescimento; NDM: N° dias para a maturidade; APF: Altura de planta no
florescimento (cm); APM: Altura de planta na maturidade (cm); NNF: N° nés no florescimento; NNM:
N° de nés na maturidade; NNPM: N° de nés produtivos na maturidade; NVP: N° de vagens por
planta; AlV: Altura da insergéo da 1° vagem (cm); PGP: Produgdo de gréaos por planta (gr); PROD:
Produgdo em kg ha''; ACM: Acamamento. 2/ M&M: Peso econdmico com base na variabilidade
genética conforme sugerido por Cruz (1990). 3/ Pesos econdmicos néo definidos.

Em relagao a ciclo, os indices M&M e M&M2 apresentaram ganhos negativos
para NDF de -0,38% e -1,75% respectivamente , enquanto que o indice classico
apresentou um ganho positivo de 2,59% (Tabela 13). Isso mostra que, neste
conjunto de progénies, os indices M&M e M&M2 melhor se aplicam para este
carater, visto que houve reducdo de NDF utilizando estes indices e o critério de
selecao utilizado nesta pesquisa foi a precocidade, ou seja reduzir NDF.

O carater NDM apresentou ganhos positivos com a selecao para todos os
trés indices (Tabela 13), o oposto do que foi estimado por Bizari et al. (2017) que
ao avaliar progénies F5 de soja, estimaram uma redugédo de NDM de -0,40% e -

0,60% para os indices de Classico e M&M respectivamente.
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Ganhos negativos foram encontrados nos trés indices para o carater APF,
sendo, para o indice classico -1,62%, para M&M -14,46 e para M&M2 -13,62. Neste
caso, os indices M&M e M&M2 melhor se aplicam ao selecionar para este carater,
visto que a selegao visa sua redugao, e a selecao com base nestes dois indices
ocasionou quedas mais significativas em APF quando comparados ao indice
Classico. Ja para APM houve ganhos positivos, sendo o indice Classico com
4,66%, seguido de M&M 3,25% e M&M2 1,75% (Tabela 13).

Silva et al. (2021b) ao avaliar diferentes populacbes de soja F2 e F23
verificaram que fazendo a selegdo por meio de M&M encontraram ganhos de
selecao positivos para NNF (1,89%), APF (7,18%) e APM (10,69%).

Para o carater ACM, houve queda quando utilizados os indices M&M (-
23,16%) e M&M (-14,62%) enquanto que o indice Classico apresentou um valor
positivo 1,02% (Tabela 13). Desta forma, os indices M&M e M&M2 melhor se
aplicaram para a selegao deste carater, visto que o critério de selecao foi a reducéo
de ACM.

Em relagao aos caracteres NNM, NNPM e NVP os indices M&M e M&M2
apresentaram maiores ganhos em comparag¢ao com o indice Classico. Os ganhos
para o carater NVP foram os que apresentaram a maior magnitude sendo 14,78%
para o indice M&M e 12,81% para M&M2 (Tabela 13).

Todos os indices avaliados demonstraram uma predicdo de ganhos
genéticos negativos para o carater PROD. O indice Classico foi aquele que
apresentou menor valor de predi¢cdo para este carater (- 9,3%), seguido do indice
M&M (-2,78) e M&M2 (-0,12%) (Tabela 13).

4.2.7. Selegcao das progénies superiores

Realizou-se, portanto a selegdo das progénies com base na selegao direta
(SD) visando aumentar a média de PROD, e também a seleg&o através dos indices
Classico, Soma de “Ranks” (M&M) e Soma de “Ranks” com a nao definicdo dos
pesos econbmicos (M&M2), a uma proporgdo de selecdo de 25%, o que

corresponde a 16 progénies selecionadas por cada um dos métodos (Tabela 14).
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Tabela 14. Progénies selecionadas com uma proporgéo de selecao (PS) de 25%(*),
pelos métodos de Selegdo Direta (SD) para aumento de produtividade, pelo indice
Classico proposto por Smith (1936) e Hazel (1943), e pelo indice da Soma de
“Ranks” de Mulamba & Mock (1978) (M&M) e indice da Soma de “Ranks” de
Mulamba & Mock (1978) (M&M2) com a nao definigdo dos pesos econémicos, em
63 progénies F3 e F4 de soja, cultivadas em Uberlandia/MG na safra 2020/2021.

SD

indice Classico

M&M

M&M2

PMGS_UFU007
PMGS_UFU021
PMGS_UFU028
PMGS_UFU072
PMGS_UFU076
PMGS_UFU078
PMGS_UFU082
PMGS_UFU086
PMGS_UFU090
PMGS_UFU094
PMGS_UFU096
PMGS_UFU097
PMGS_UFU098
PMGS_UFU099
PMGS_UFU101
PMGS_UFU103

PMGS_UFU001
PMGS_UFU002
PMGS_UFU003
PMGS_UFU004
PMGS_UFU005
PMGS_UFU011
PMGS_UFU013
PMGS_UFU014
PMGS_UFU020
PMGS_UFU026
PMGS_UFU028
PMGS_UFU077
PMGS_UFU093
PMGS_UFU095
PMGS_UFU100
PMGS_UFU102

PMGS_UFU001
PMGS_UFU003
PMGS_UFU004
PMGS_UFU006
PMGS_UFU008
PMGS_UFU009
PMGS_UFUO011
PMGS_UFU017
PMGS_UFU018
PMGS_UFU019
PMGS_UFU022
PMGS_UFU024
PMGS_UFU025
PMGS_UFU028
PMGS_UFU029
PMGS_UFU076

PMGS_UFU003
PMGS_UFU004
PMGS_UFU007
PMGS_UFU008
PMGS_UFU009
PMGS_UFU011
PMGS_UFU017
PMGS_UFU018
PMGS_UFU019
PMGS_UFU021
PMGS_UFU022
PMGS_UFU025
PMGS_UFU028
PMGS_UFU029
PMGS_UFU076
PMGS_UFU094

Média das selecionadas

4.642,28 kg ha™ 3.786,81 kg ha™ 4.058,98 kg ha 4.170,35 kg ha™"

Ganho de selegao em produtividade

12,09% -9,3% -2,78% -0,12%

As progénies selecionadas, apresentaram pela selegao direta, uma média
de PROD de 4.642,28 kg ha™!, seguida de M&M2 com 4.170,35 kg ha™', M&M com
4.058,98 kg ha™', e Classico com 3.786,81 kg ha™' (Tabela 14).

Do ponto de vista pratico, sabe-se que dentro de um programa de
melhoramento, € preciso escolher, entre as estratégias de selecdo avaliadas, qual
seria aquela que entregaria as progénies mais adaptadas e que estejam de acordo
com 0s objetivos iniciais do programa.

A selegao direta demonstrou um ganho em PROD cerca 12% maior que a
média encontrada para os trés indices utilizados nesta pesquisa (Tabela 14). Caso
a selecao direta fosse a estratégia escolhida, as progénies mais produtivas

poderiam ser as selecionadas, porém haveria o risco de avango de progénies com
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atributos que nao estejam alinhados com os objetivos do programa, como
progénies mais altas, mais tardias, com maior inser¢gdo da primeira vagem, maior
acamamento, devido as correlagbes negativas que podem ocorrer entre 0s
diferentes caracteres avaliados.

Os indices M&M e M&M2 demonstraram maiores ganhos em relagdo a
importantes caracteres como NNM, NNPM, NVP, PGP quando comparados com o
indice classico (Tabela 13) e este ganho é de grande interesse, visto que, estes
caracteres podem influenciar direta ou indiretamente a produtividade.

Observou-se também que os indices M&M e M&M2 proporcionaram uma
reducdo em NDF, contribuindo para a selegdo de progénies mais precoces,
enquanto que o indice Classico apresentou um ganho positivo para este carater.
Além disso, uma queda muito interessante também foi observada nestes dois
indices para os carateres AlV e ACM (Tabela 13).

Desta forma, é possivel afirmar que os Indices M&M e M&M2, quando
comparados a selecao direta e ao indice Classico, demonstraram ser as estratégias
de selegcado mais eficientes para a selegao das progénies presentes neste estudo,
pois, apesar de terem apresentado ganhos negativos para PROD, observou-se,
conforme exposto, ganhos mais equilibrados para os outros caracteres.

Este resultado corrobora com os resultados de Leite et al. (2016), que em
pesquisa com diferentes indices de selegao em populagdes de soja, encontraram
o indice de soma de “ranks” proporcionou os melhores ganhos quando comparados
aos indices Classico, Willians (1962) e Pesek e Baker (1969).

Leite et al. (2018) também confirmaram a eficiéncia da metodologia do indice
de selegao de soma de “ranks” (M&M) em um estudo para verificar a concordancia
deste indice de selegdo com técnicas multivariadas, no processo seletivo de
progénies Fsde soja RR. Com este estudo os autores chegaram a concluséo que
este indice selecionou as mesmas progénies que a técnica multivariada, reforgando
o potencial desta estratégia de selecdo na selegcao de gendtipos superiores.

Apesar dos dois indices terem tido comportamentos semelhantes, verificou-
se que as progénies selecionadas pelo indice M&M2 apresentaram uma média de
produtividade cerca de 3% maior do que a média das progénies selecionadas pelo
indice M&M (Tabela 14), sendo assim, as progénies que deverao ser avangadas
dentro do programa de melhoramento deverdo ser aquelas selecionadas pelo
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indice M&M2, que s&o: PMGS_UFU003, PMGS_UFU004, PMGS_UFUO007,
PMGS_UFUO009, PMGS_UFU011, PMGS_UFUO017, PMGS_UFUO018, PMGS_UF
U019, PMGS_UFU021, PMGS_UFU022, PMGS_UFU025, PMGS_UFU028, PMG
S_UFU029, PMGS_UFUO076, PMGS_UFU09%4.

5. CONCLUSOES

Os caracteres da fase vegetativa em soja permitem inferir sobre a
diversidade genética e identificar genitores divergentes. Os genotipos
PMGS_UFU100 e PMGS_UFU104 sao gendtipos muito similares, e o cruzamento
entre eles pode promover poucos ganhos. Em contrapartida os genotipos
PMGS_UFU081 e PMGS_UFU103 mostram-se bastante divergentes dos demais.
Desta forma, esses gendtipos sao importantes recursos genéticos para explorar a
maxima heterose em futuros cruzamentos.

O carater comprimento do epicétilo foi o que mais contribuiu para a
diversidade genética da soja analisada por meio de caracteres da fase vegetativa.

As estimativas de herdabilidade para os caracteres agronédmicos nas 67
progénies de soja oscilaram entre 0,48 e 0,96 evidenciando condi¢cbes favoraveis
para o processo seletivo.

O carater PGP apresenta correlagao positiva e de alta magnitude com os
caracteres NNM, NNPM e NVP, indicando que a sele¢ao sobre estes caracteres
pode contribuir indiretamente para o aumento de PGP. NDM também apresenta
correlacao positiva e de alta magnitude com os caracteres NNM, NNPM e NVP,
indicando que a selegdo visando precocidade (reduzir NDM) pode ocasionar
quedas na média destes caracteres.

O indice da soma de “ranks” com a nao definicdo dos pesos econbémicos
(M&M2) se mostrou ser a melhor estratégia de selegcdo, e as progénies
selecionadas por este indice foram as escolhidas para serem avangadas no
programa de melhoramento, as quais foram: PMGS_UFUO004, PMGS_UFUO007,
PMGS_UFUO009, PMGS_UFU011, PMGS_UFU017, PMGS_UFUO018, PMGS_UFU
019, PMGS_UFU021, PMGS_UFU022, PMGS_UFU025, PMGS_UFU028,
PMGS_UFUO029, PMGS_UFUO076, PMGS_UFUQ94.
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