
UNIVERSIDADE FEDERAL DE UBERLÂNDIA 
 

INSTITUTO DE CIÊNCIAS AGRÁRIAS 

PÓS-GRADUAÇÃO EM AGRONOMIA 

 

 

 

 

 

 

 

 

CAROLINA OLIVEIRA DA SILVA 

 

 

 

 

 

 

 

 

ANÁLISE DIALÉLICA, ESTIMATIVAS DE PARÂMETROS GENÉTICOS E 

FENOTÍPICOS E SELEÇÃO DE GENÓTIPOS DE SOJA PARA PRODUÇÃO DE 

GRÃOS E PRECOCIDADE 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

UBERLÂNDIA 

2024 



CAROLINA OLIVEIRA DA SILVA 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ANÁLISE DIALÉLICA, ESTIMATIVAS DE PARÂMETROS GENÉTICOS E 

FENOTÍPICOS E SELEÇÃO DE GENÓTIPOS DE SOJA PARA PRODUÇÃO DE 

GRÃOS E PRECOCIDADE 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Tese apresentada ao Programa de Pós-graduação em 

Agronomia do Instituto de Ciências Agrárias da 

Universidade Federal de Uberlândia como requisito para 

obtenção do título de Doutor em Produção Vegetal. 

                                                                                   Orientador: Prof. Dr. Osvaldo Toshiyuki Hamawaki. 

 

   Coorientadora: Prof.ª Dr.ª Ana Paula Oliveira Nogueira. 

 

 

 

 

 

 

UBERLÂNDIA 

2024 

 

 

 

 

Ata de Defesa - Pós-Graduação 34 013/2024 tese CAROLINA OLIVEIRA DA SILVA (5762744) SEI 23117.067090/2024-92 / pg. 1 



 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
Dados Internacionais de Catalogação na Publicação (CIP) 

Sistema de Bibliotecas da UFU, MG, Brasil. 

 

 

S586a 

2024 

 

Silva, Carolina Oliveira da, 1984- 

Análise dialélica, estimativas de parâmetros genéticos e fenotípicos e 

seleção de genótipos de soja para produção de grãos e precocidade 

[recurso eletrônico] / Carolina Oliveira da Silva. - 2024. 

Orientador: Osvaldo Toshiyuki Hamawaki. 

Coorientadora: Ana Paula Oliveira Nogueira. 

Tese (Doutorado) - Universidade Federal de Uberlândia, Programa de 

Pós-graduação em Agronomia. 
Modo de acesso: Internet. 

Disponível em: http://doi.org/10.14393/ufu.te.2025.5015 

Inclui bibliografia. 

Inclui ilustrações. 

1. Agronomia. I. Hamawaki, Osvaldo Toshiyuki, 1954-, (Orient.). II. 

Nogueira, Ana Paula Oliveira, 1981-, (Coorient.). III. Universidade 

Federal de Uberlândia. Programa de Pós-graduação em Agronomia. IV. 

Título. 

 

 
CDU: 631 

André Carlos Francisco 

Bibliotecário-Documentalista - CRB-6/3408 

http://doi.org/10.14393/ufu.te.2025.5015


CAROLINA OLIVEIRA DA SILVA 
 

 

 

 

 

 

 

ANÁLISE DIALÉLICA, ESTIMATIVAS DE PARÂMETROS GENÉTICOS E 

FENOTÍPICOS E SELEÇÃO DE GENÓTIPOS DE SOJA PARA PRODUÇÃO DE 

GRÃOS E PRECOCIDADE 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Tese apresentada ao Programa de Pós-graduação em Agronomia 

do Instituto de Ciências Agrárias da Universidade Federal de 

Uberlândia como requisito para obtenção do título de Doutor em 

Produção Vegetal. 

 

 

 

 

 

Uberlândia, 08 de outubro de 2024 

 

 

 

Banca examinadora: 

 

 

 

Profa. Dra. Larissa Barbosa de Sousa UFU 

Profa. Dra. Polianna Alves Silva Dias IFGOIANO 

Prof. Dr. Wanderlei Dias Guerra APROSOJA 

Prof. Dr. Demerson Sanglard UFMG 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Ata de Defesa - Pós-Graduação 34 013/2024 tese CAROLINA OLIVEIRA DA SILVA (5762744) SEI 23117.067090/2024-92 / pg. 2 



UNIVERSIDADE FEDERAL DE UBERLÂNDIA 
 

Secretaria da Coordenação do Programa de Pós- 

Graduação em Agronomia 
Rodovia BR 050, Km 78, Bloco 1CCG, Sala 206 - Bairro Glória, 

Uberlândia-MG, CEP 38400-902 

Telefone: (34) 2512-6715/6716 - www.ppgagro.iciag.ufu.br - 

posagro@ufu.br 

 

 

ATA DE DEFESA - PÓS-GRADUAÇÃO 
 

 

Programa 

de Pós- 

Graduaçã 

o em: 

 
Agronomia 

Defesa de: Tese 013/2024, PPGAGRO 

Data: 
Oito de outubro de 

dois mil e vinte e 
Quatro 

Hora de 
início: 

09:00 
Hora de 

encerrament 
o: 

12:34 

Matrícula 

do 

Discente: 

12013AGR006 

Nome do 

Discente: 
Carolina Oliveira da Silva 

Título do 

Trabalho: 

ANÁLISE DIALÉLICA, ESTIMATIVAS DE PARÂMETROS 

GENÉTICOS E FENOTÍPICOS E SELEÇÃO DE 

GENÓTIPOS DE SOJA PARA GANHOS DE 

PRODUTIVIDADE E PRECOCIDADE 

Área de 

concentraçã 

o: 

Produção Vegetal 

Linha de 

pesquisa: 
Melhoramento de plantas 

Reuniu-se no auditório 4G, Campus Umuarama, da Universidade Federal 

de Uberlândia, a Banca Examinadora, designada pelo Colegiado do 

Programa de Pós- graduação em Agronomia, assim composta: Professores 

Doutores: Larissa Barbosa de Sousa - UFU; Polianna Alves Silva Dias - 

IFGoiano; Wanderlei Dias Guerra - Fundação MT; Demerson Arruda 

Sanglard - UFMG; Osvaldo Toshiyuki Hamawaki - UFU orientador da 

candidata. 

Iniciando os trabalhos o presidente da mesa, Dr. Osvaldo Toshiyuki 

Hamawaki - UFU, apresentou a Comissão Examinadora e a candidata, 

agradeceu a presença do público, e concedeu à discente a palavra para 

a exposição do seu trabalho. A duração da apresentação da discente e o 

tempo de arguição e resposta foram conforme as normas do Programa. 

A  seguir  o  senhor  presidente  concedeu  a  palavra,  pela  ordem 
 
 

 
Ata de Defesa - Pós-Graduação 34 013/2024 tese CAROLINA OLIVEIRA DA SILVA (5762744) SEI 23117.067090/2024-92 / pg. 3 

http://www.ppgagro.iciag.ufu.br/
mailto:posagro@ufu.br


 

sucessivamente, aos examinadores, que passaram a arguir a candidata. 

Ultimada a arguição, que se desenvolveu dentro dos termos regimentais, 

a Banca, em sessão secreta, atribuiu o resultado final, considerando a 

candidata: 

Aprovado. 

 
Essa tese possui mérito para ser indicada como destaque do Programa? ( 

x ) SIM NÃO ( ) 

Esta defesa faz parte dos requisitos necessários à obtenção do título de 
Doutor. 

O competente diploma será expedido após cumprimento dos demais 
requisitos, conforme as normas do Programa, a legislação pertinente e a 
regulamentação 

 
 

 
interna da UFU. 

 

Nada mais havendo a tratar foram encerrados os trabalhos. Foi lavrada a 

presente ata que após lida e achada conforme foi assinada pela Banca 

Examinadora. 

 
 
 
 
 

 
Ata de Defesa - Pós-Graduação 34 013/2024 tese CAROLINA OLIVEIRA DA SILVA (5762744) SEI 23117.067090/2024-92 / pg. 4 



AGRADECIMENTOS 
 

 

 
A Deus, por sempre abençoar meus caminhos e colocar pessoas maravilhosas em 

minha vida, que me apoiam e ajudam na minha jornada. 

À minha mãe, que sempre me incentivou nos estudos e mostrou a importância de 

seguir em frente, mesmo diante das dificuldades. Ao meu pai, pelo apoio e compreensão. 

À minha irmã Priscila, pelos conselhos, pela ajuda e por sempre me mostrar que era 

possível. Também sou grata à minha irmã Tércia, que, mesmo distante, sempre foi um 

exemplo de determinação. 

Aos amigos que fiz durante o período de pós-graduação, que me ajudaram, 

ensinaram e aconselharam, especialmente Josef, Borges, Kátia, Michelle, Arthur, 

Giulyana, Matheus, Fábio e Rafael (agregado). 

Ao Programa de Melhoramento Genético da Soja, pela disponibilização de todo 

o material genético e infraestrutura necessários à execução dos meus experimentos. 

Ao meu orientador, Prof. Dr. Osvaldo Toshiyuki Hamawaki, pela confiança e 

pela parceria construída ao longo desses seis anos de trabalho (Mestrado e Doutorado), 

sendo ele um dos responsáveis pelas minhas conquistas profissionais. 

À minha coorientadora, Profa. Dra. Ana Paula Oliveira Nogueira, pela amizade, 

pela ajuda, pela dedicação e por todos os ensinamentos transmitidos. 

Aos membros da Banca Examinadora, por aceitarem o convite para avaliar esta 

tese. 

À Universidade Federal de Uberlândia – UFU, por me proporcionar a 

oportunidade de acesso a um dos melhores cursos de pós-graduação do Brasil. 

Ao Conselho Nacional de Desenvolvimento Científico e Tecnológico (CNPq), 

pelo apoio financeiro, que foi essencial para meus estudos. 

E a todos os demais que não foram mencionados, mas que, de forma direta ou 

indireta, contribuíram para a realização deste trabalho e para minha formação 

profissional. 

Muito obrigada! 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

"Educação não transforma o mundo. Educação muda 

pessoas. Pessoas transformam o mundo." 

(Freire, 1987) 



RESUMO GERAL 
 

 

 

O estudo da herança de caracteres agronômicos e a seleção dos métodos mais eficazes, são 

fundamentais nos programas de melhoramento para o desenvolvimento de novas cultivares de 

soja. Esta tese foi subdividida em dois capítulos: o primeiro teve como objetivo obter 

estimativas da capacidade geral e específica de combinação de seis genitores de soja por meio 

do dialelo parcial, visando identificar os genótipos mais promissores para caracteres 

agronômicos e as melhores combinações para o desenvolvimento de linhagens superiores. 

Foram analisadas quinze combinações híbridas, sem recíprocos, e seis genitores (UFUS7101, 

UFUS8401, UFUS7201, UFUS 7910, UFUS7010 e BRS511) por meio do dialelo parcial 

proposto por Geraldi e Miranda Filho (1988). Pôde-se concluir que os genitores BRS511 e 

UFUS7010 se destacaram quanto à precocidade, e o genitor UFUS8401, quanto ao potencial 

produtivo. A combinação UFUS7101 x UFUS8401 mostrou-se promissora para a obtenção de 

populações precoces com alto potencial produtivo. O segundo capítulo teve como objetivo 

analisar a herança de caracteres agronômicos nas gerações segregantes F2 e F2:3 e seus genitores, 

SYN1163RR e UFUS7415. Os caracteres agronômicos avaliados foram: número de dias para 

florescimento, altura da planta no florescimento, número de dias para maturidade, altura da 

planta na maturidade, altura de inserção da primeira vagem, número de nós totais, número de 

nós produtivos, número de nós ramificados, número de vagens com 1, 2 e 3 grãos, número total 

de vagens, produção de grãos por planta e produção de grãos por fileira. As estimativas de 

herdabilidade e do número mínimo de genes confirmam a natureza quantitativa dos caracteres 

agronômicos, principalmente para a produção de grãos por planta na geração F2. Além disso, 

constatou-se a presença de indivíduos transgressivos para a maioria dos caracteres avaliados, o 

que possibilitou a seleção de indivíduos superiores. Na geração F2:3, obteve-se a formação de 

grupos distintos de médias para os caracteres estudados, com alto ganho de seleção para ambos 

os índices utilizados, quais sejam, a distância genótipo-ideótipo e a soma de "ranks" de 

Mulamba & Mock (1978). 

Palavras-chave: capacidade combinatória; índices de seleção; parâmetros genéticos; potencial 

produtivo; precocidade. 



 

GENERAL ABSTRACT 

 

 
The study of the inheritance of agronomic traits and the selection of the most effective methods 

are fundamental in breeding programs for the development of new soybean cultivars. This thesis 

was subdivided into two chapters. The first aimed to estimate the general and specific 

combining abilities of six soybean parents through a partial diallel, with the goal of identifying 

the most promising genotypes for agronomic traits and the best combinations for developing 

superior lines. Fifteen hybrid combinations, without reciprocals, and six parents (UFUS7101, 

UFUS8401, UFUS7201, UFUS7910, UFUS 7010, and BRS511) were analyzed through the 

partial diallel proposed by Geraldi and Miranda Filho (1988). From the diallel analysis, it can 

be concluded that the parents BRS 511 and UFUS7010 stood out in terms of earliness, and the 

parent UFUS8401 for its yield potential. The combination UFUS7101 x UFUS8401 proved to 

be promising for obtaining early populations with high yield potential. The second chapter 

aimed to analyze the inheritance of agronomic traits in the segregating F2 and F2:3 generations 

and their parents, SYN1163 RR and UFUS7415. The agronomic traits evaluated were: number 

of days to flowering, plant height at flowering, number of days to maturity, plant height at 

maturity, first pod height, total number of nodes, number of productive nodes, number of 

branched nodes, number of pods with 1, 2, and 3 seeds, total number of pods, grain yield per 

plant, and grain yield per row. The estimates of heritability and minimum number of genes 

evidenced the quantitative nature of the agronomic traits, particularly for grain yield per plant 

in the F2 generation. Furthermore, the presence of transgressive individuals for most of the traits 

evaluated was observed, enabling the selection of superior individuals. In the F2:3 generation, 

distinct groups of means for the studied traits were formed, and there was a high selection gain 

for both selection indices used: the Genotype-Ideotype distance and the sum of ranks by 

Mulamba & Mock (1978). 

Keywords: combining capacity; selection indexes; genetic parameters; productive potential; 

precocity. 
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1 INTRODUÇÃO GERAL 

 

 

A soja [Glycine max (L.) Merrill] destaca-se entre diversas espécies de leguminosas 

devido a sua notável presença no mercado global. Sua alta produção e consumo a posiciona 

como o quarto grão mais importante no cenário mundial, sendo precedida apenas do milho, 

trigo e arroz em termos de volume de oferta e demanda (Jandong; Uguru; Okechukwu, 2020). 

O aumento na produção mundial de grãos é amplamente atribuído aos programas de 

melhoramento genético, apoiados por pesquisas de instituições de ensino e empresas públicas 

e privadas (Maranna et al., 2021). O desenvolvimento de novas cultivares de soja enfrenta 

inúmeros desafios, principalmente devido à natureza quantitativa dos caracteres agronômicos, 

que são fortemente influenciados pelo ambiente, como a produção de grãos e a resistência a 

algumas doenças (Xiong et al., 2018). 

O processo de melhoramento genético é composto por diversas etapas, incluindo a 

escolha de genitores com características superiores e distintas, hibridações, avanço de gerações 

e seleção de indivíduos superiores, com base em estimativas de parâmetros genéticos e índices 

de seleção (Borém; Miranda; Fritsche-Neto, 2021). Por fim, testes preliminares, intermediários 

e finais, resultam no desenvolvimento de cultivares com caracteres desejáveis, como resistência 

a pragas e doenças, precocidade, alta adaptabilidade, estabilidade e elevada produção de grãos 

(Bhering et al., 2017; Diniz et al., 2014). 

Para a obtenção de uma nova cultivar utilizam-se diversas metodologias, dialelos, 

cruzamentos duplos, triplos e complexos, seguidos de estudos de gerações e testes de progênies, 

com o objetivo de estimar variâncias genéticas, ganhos de seleção e herdabilidade de 

características específicas(Miller; Song; Li, 2023). Assim, o escopo do presente estudo foi 

estimar as capacidades geral e específica de combinação de seis genitores de soja, por meio de 

um dialelo parcial em geração F1, além de estimar parâmetros genéticos e realizar a seleção de 

progênies F2 e F2:3, fazendo uso de diferentes métodos. 

 

2 REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

 

 

2.1 Importância econômica da soja 

A economia brasileira é marcada por sua diversificação, abrangendo áreas como 

indústria, serviços, infraestrutura, mineração e o agronegócio, que geram empregos e 
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impulsionam o sistema econômico. Em 2024, o agronegócio representou 10,0% do produto 

interno bruto (PIB), a indústria 20,0% do PIB, enquanto o setor de serviços se destacou com 

uma participação de 68,9% (IBGE, 2024). 

No agronegócio, a soja [Glycine max (L.) Merrill], apresenta grande importância 

socioeconômica devido a geração de empregos, receita e por ser uma das mais importantes 

fontes de proteína e óleo vegetal do mundo. Seus grãos contêm aproximadamente 40% de 

proteína e 20% de óleo (Sediyama; Silva; Borém, 2015; Sobko et al., 2020). A soja é 

comercializada sob a forma de grãos, farelo e óleo, podendo ser utilizada para alimentação 

humana e animal, na indústria química e como biocombustível (Mishra et al., 2024). 

A produção mundial desta commodity deve atingir na safra 2023/24 mais de 390,0 

milhões de toneladas, sendo o Brasil o maior produtor mundial com estimativa de produção de 

153,0 milhões de toneladas na safra 23/24, seguido dos Estados Unidos com cerca de 113 

milhões de toneladas (CONAB, 2024). O Brasil se tornou o principal produtor e exportador de 

soja devido a décadas de investimentos em pesquisas, estradas e infraestrutura, financiado por 

instituições públicas e privadas. Somado a isso, as condições edafoclimáticas ideais e alta 

disponibilidade de terras (Lima et al., 2019; Piras; Wesz Júnior; Ghinoi, 2021). 

Outrossim, os avanços tecnológicos, tais como: a soja transgênica, que possibilitou o 

controle de pragas e de plantas infestantes; a implantação do zoneamento agroclimático; a 

adoção da agricultura de precisão pelos agricultores mais avançados; a adoção massiva do 

sistema de plantio direto e dentre outras conquistas, possibilitaram o crescimento da cultura da 

soja no Brasil (Cattelan; Dall’agnol, 2018). Além do atual sucesso da soja brasileira que pode 

ser atribuído, em grande medida, ao melhoramento genético da cultura, permitindo a expansão 

da soja para regiões de baixa latitude, isto é, do Sul para o Norte do país, bem como resistência 

a doenças, pragas e condições ambientais (Silva et al., 2024). 

 

2.2 Aspectos botânicos da soja [(Glycine max (L.) Merrill)] 

 

 

A soja, pertencente à família Fabaceae do gênero Glycine, espécie Glycine max (L.) 

Merrill, é uma planta diploide (2n=40x=40) que apresenta cleistogamia, ou seja, a polinização 

e fecundação da flor ocorrem antes de sua antese (Sediyama; Oliveira; Sediyama, 2016). 

O fruto da soja, originado do ovário completamente desenvolvido, é categorizado como 

vagem ou legume, podendo conter de uma a cinco sementes. Ao longo do processo de 

maturação, a coloração da vagem varia de verde para tons de amarelo-pálido, marrom-claro, 
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marrom ou cinza. As variedades nacionais geralmente produzem em média de 30 a 80 vagens 

por planta, embora em condições ideais de cultivo esse número possa chegar em até 400 vagens 

por planta (Sediyama, 2016). Quanto à pubescência das vagens e da haste, a coloração pode ser 

cinza ou marrom (Matsuo et al., 2015). 

As folhas cotiledonares armazenam nutrientes destinados a nutrir a plântula nos estádios 

iniciais de desenvolvimento. Após a deiscência das cotiledonares surge um par de folhas 

unifolioladas acima do nó cotiledonar. Posteriormente, desenvolvem-se as folhas trifolioladas, 

que apresentam filotaxia alterna e são compostas por três folíolos (Matsuo; Ferreira; Sediyama, 

2015; Nogueira et al., 2009). 

O sistema radicular é composto por uma raiz principal axial e um extenso número de 

raízes secundárias, configurando-se como um sistema difuso (Sediyama et al., 1985). A soja 

possui a capacidade de produzir proteína de alta qualidade sem a necessidade de aplicação de 

adubos nitrogenados, devido ao processo natural de fixação biológica de nitrogênio (N₂), que 

ocorre através da simbiose com as bactérias Bradyrhizobium japonicum e Bradyrhizobium 

elkani (Sediyama; Oliveira; Sediyama, 2016). 

A altura da planta pode variar significativamente, entre 30 e 200 cm, o que pode afetar 

diversos aspectos, incluindo a quantidade de ramificações (Nogueira et al., 2013). No entanto, 

as cultivares comerciais brasileiras geralmente apresentam uma altura que varia de 50 a 90 cm 

(Bezerra et al., 2015). A altura em que a primeira vagem se desenvolve varia entre 10 e 20 cm. 

O tipo de crescimento da soja pode ser classificado como determinado, semideterminado ou 

indeterminado (Shilpashree et al., 2021). 

A soja é classificada como uma planta de dias curtos. A indução floral ocorre quando a 

quantidade de horas de luz é menor ou igual ao fotoperíodo crítico específico de cada cultivar. 

Esse processo de indução floral transforma os meristemas vegetativos em meristemas 

reprodutivos, influenciando diretamente o número de nós e, consequentemente, afetando o 

potencial de rendimento da planta (Silva et al., 2016). O grupo de maturidade é categorizado 

de 000 a X mundialmente, enquanto no Brasil varia de V a X (Feliceti et al., 2020). 

 

2.3 Melhoramento genético em soja 

 

 

As pesquisas conduzidas nos programas de melhoramento genético da soja viabilizam 

a obtenção de cultivares superiores de maneira sustentável e ecologicamente equilibrada. Os 

principais objetivos das instituições de pesquisa são: a criação de linhagens com ciclos mais 
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precoces, alta produção de grãos, resistência a doenças e estabilidade e adaptação otimizadas a 

diversas condições de cultivo (Hamawaki et al., 2012; Ribeiro; Toledo; Ramalho, 2009; 

Todeschini, 2018). 

No processo de melhoramento genético, as características identificadas podem ser 

categorizadas da seguinte forma: qualitativas, quando a herança é determinada por alelos em 

um único lócus ou em poucos loci; e quantitativas, em que a herança é regulada por vários genes 

e é mais fortemente influenciada pelo ambiente. Dentre essas características, as de natureza 

quantitativa, como produtividade e quantidade de grãos por vagem, são particularmente 

valorizadas do ponto de vista comercial (Miladinovic et al., 2011; Silva et al., 2017). 

Todeschini (2018) calculou o avanço genético obtido por meio de programas de 

melhoramento para a produtividade de grãos nas cultivares lançadas entre 1965 e 2011. O 

estudo constatou que, em média, houve um incremento de 40,06 kg ha⁻¹ ano⁻¹, equivalente a 

um aumento anual de 2,40% na produtividade. Esses resultados destacam a contribuição do 

melhoramento genético para o aumento da produção de soja ao longo do tempo. Outras 

pesquisas envolvendo o ciclo, têm documentado mudanças em características fenológicas, 

indicando que cultivares modernas demonstraram uma diminuição no período vegetativo (De 

Felipe; Gerde; Rotundo, 2016; Rowntree et al., 2014; Wu et al., 2015) e no ciclo total em 

comparação com as cultivares mais antigas (Cober; Voldeng, 2012; Liu et al., 2012; Ustun; 

Allen; English, 2001). 

 

2.4 Análise dialélica 

 

 

Uma das abordagens mais eficazes e frequentemente utilizadas em programas de 

melhoramento genético é a análise dialélica. Esta proporciona estimativas de parâmetros 

importantes para a seleção de genitores destinados à obtenção de populações de melhoramento 

úteis, além de ajudar no entendimento da atuação dos genes relacionados à determinação das 

características (Otusanya et al., 2022). 

A aplicação da análise dialélica na geração F1 tem sido utilizada no melhoramento de 

várias culturas, entre elas a soja (Rocha; Pereira; Vello, 2018). Os critérios fundamentais na 

seleção dos genitores incluem a adaptabilidade, o desempenho em relação às características 

agronômicas de interesse e a capacidade combinatória (Bhering; Peixoto; Cruz, 2017). O 

método da capacidade combinatória é um dos principais enfoques utilizados, oferecendo a 

vantagem de gerar progênies com alto potencial, mesmo quando se utilizam genitores de 
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desempenho mediano. Além disso, esse método possibilita uma compreensão mais aprofundada 

da ação genética envolvida na herança das características (Borém; Miranda; Fritsche-Neto, 

2021). 

No método de estimativa de capacidade combinatória, por meio dos cruzamentos 

dialélicos, é possível compreender o comportamento intrínseco dos genitores por meio de dois 

componentes de combinação: a capacidade geral de combinação (CGC) e a capacidade 

específica de combinação (CEC) (Borém; Miranda; Fritsche-Neto, 2021; Nardino et al., 2020; 

Teodoro et al., 2019). 

A CGC de um genitor, indica em que medida ele se diferencia da média geral da 

população dialélica. Valores mais altos ou mais baixos da CGC, sejam positivos ou negativos, 

sinalizam uma maior disparidade em comparação com os outros genitores. Por outro lado, a 

CEC revela situações em que determinadas combinações híbridas apresentam desempenho 

superior ou inferior ao esperado, com base na média de desempenho dos genitores que 

compõem o híbrido em questão. Assim, a CEC reflete a complementaridade entre os genótipos 

em relação às frequências dos alelos nos loci que exibem dominância (Pinto, 2009). 

Diversas pesquisas foram conduzidas com o propósito de avaliar a capacidade 

combinatória de genótipos de soja, com o objetivo de estabelecer estratégias eficazes na seleção 

de indivíduos superiores. Entre esses estudos, destacam-se aqueles voltados para a obtenção de 

linhagens superiores em termos de produção de grãos (Daronch et al., 2014), teor de óleo e 

proteína (Del Conte, 2017), e resistência à ferrugem asiática (Pereira et al., 2018). Contudo, a 

necessidade de novos cultivares-elite de soja é constante, e os programas de melhoramento 

precisam ser dinâmicos para superar os atuais padrões de produtividade e desempenho exigidos 

pelo mercado. 

 

2.5 Estimativas de parâmetros genéticos 

 

 

Com o intuito de selecionar características agronomicamente relevantes, a estimativa de 

parâmetros genotípicos e fenotípicos tem sido amplamente empregada (Follmann et al., 2019; 

Kumari et al., 2022; Leite et al., 2016). Silva et al. (2018) realizaram estimativas e comparações 

de parâmetros genotípicos para analisar diferentes métodos e estratégias de seleção em um 

estudo com 20 populações de soja. As avaliações dos parâmetros genéticos desempenham um 

papel crucial na tomada de decisões, bem como na previsão do sucesso e da viabilidade das 

estratégias de seleção. Tais estimativas podem ser calculadas em várias fases de um programa 
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de melhoramento, desde as primeiras gerações em populações segregantes até as etapas mais 

avançadas na seleção de linhagens (Baldissera et al., 2014; Hamawaki et al., 2012). 

Os parâmetros mais utilizados, que fornecem informações valiosas para a seleção de 

genótipos superiores, incluem os componentes de variância, herdabilidade e número de genes. 

A avaliação das variâncias dos caracteres em uma população é realizada de forma detalhada 

por meio de componentes específicos de variância. Esses componentes compreendem a 

variância fenotípica (VF), a variância genotípica (VG) e a variância ambiental (VE). Vale 

destacar que o enfoque recai sobre a VG, que representa a herança genética. A VF resulta da 

soma entre os efeitos genéticos e ambientais, possibilitando a previsão dos ganhos de seleção e 

a definição das estratégias a serem adotadas no melhoramento de plantas (Borém; Miranda; 

Fritsche-Neto, 2021). 

Um dos parâmetros genéticos mais importantes é a herdabilidade (h²), pois identifica a 

proporção da variância fenotípica que possui causas genéticas. Em populações segregantes, a 

herdabilidade pode ser calculada de duas maneiras: no sentido amplo, que considera a razão 

entre as variâncias genéticas e fenotípicas; ou no sentido restrito, que avalia a razão entre a 

variância aditiva e a variância fenotípica (Hamawaki et al., 2012). 

Andrade et al. (2016) examinaram o ganho genético devido à seleção utilizando 

modelos mistos e abordagens multivariadas. O estudo de Liu et al. (2019) demonstrou o 

impacto da interação genótipo x ambiente (GxE) no peso da soja, enquanto Soares et al. 2020) 

concluíram que as estimativas de parâmetros genéticos e fenotípicos são cruciais nos programas 

de seleção recorrente de soja. 

O controle de um caráter pode ser de natureza monogênica, oligogênica ou poligênica 

(Lobo; Giordano; Lopes, 2005), que permite prever o tamanho da população necessária para 

recuperar determinado genótipo. Quanto maior o número de genes envolvidos, maior será o 

número de combinações genotípicas possíveis em uma população, e maior será o número de 

gerações necessárias para atingir a homozigose (Baldissera et al., 2014). 

Diversas pesquisas foram realizadas nas primeiras gerações provenientes de 

autofecundação de linhagens de soja, com o intuito de estimar parâmetros genéticos como a 

herdabilidade, as correlações genotípicas e fenotípicas. Essas avaliações foram conduzidas em 

diferentes localidades, conforme evidenciado nos estudos de Bologna et al. (2014), Charnai et 

al. (2014), Malek et al. (2014), Bizari et al. (2017) e Follmann et al. (2017). 
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2.6 Índices de seleção 

 

 

A seleção direta baseada em um ou poucos caracteres, pode resultar em alterações 

desfavoráveis em outros, devido à presença de correlações negativas entre eles. Como os 

programas de melhoramento buscam desenvolver cultivares superiores, é necessário que todas, 

ou a maioria das plantas, apresentem características agronômicas favoráveis. Assim, os índices 

de seleção tornam-se uma opção eficiente para selecionar genótipos que apresentem, 

simultaneamente, um conjunto de características-alvo do melhoramento (Cruz; Regazzi, 1997; 

Rezende et al., 2014). 

Na cultura da soja, diversos índices de seleção são utilizados, oferecendo diferentes 

alternativas e percentuais de ganhos genéticos (Bizari et al., 2017; Rezende et al., 2014). A 

predição dos ganhos permite aos melhoristas identificarem, de forma eficaz e rápida, as 

progênies superiores (Leite et al., 2016; Teixeira et al., 2017). 

Cada índice oferece diferentes alternativas de seleção e ganhos genéticos, identificando 

de maneira rápida e eficiente, os genótipos mais adequados aos objetivos do melhorista (Cruz; 

Regazzi, 1997; Rezende et al., 2014). Os índices mais utilizados incluem: o índice clássico 

proposto por Smith (1936) e Hazel (1943); o índice base de Williams (1962); o índice de Pesek 

e Baker (1971); o índice baseado na soma de "ranks" de Mulamba & Mock (1978); e o índice 

da distância genótipo-ideótipo (Cruz, 2013). 

O índice da distância genótipo-ideótipo (Cruz, 2013) permite fixar valores ótimos para 

cada variável, assim como o intervalo de valores classificados como favoráveis para o 

melhoramento. Para cada variável é calculada a média, o valor máximo e o mínimo. Já o índice 

de soma de "ranks" de Mulamba e Mock (1978) consiste em classificar os genótipos para cada 

um dos caracteres, em ordem de interesse do melhorista (Rezende et al., 2014). 

 

3 OBJETIVO GERAL 

 

 

O objetivo deste trabalho foi obter populações de soja por meio de um dialelo parcial e 

cruzamentos biparentais, visando selecionar aquelas com maior produção de grãos e 

precocidade para o posterior desenvolvimento de linhagens. 
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4 OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 

 

• Avaliar o desempenho agronômico em cada geração avançada por meio da capacidade 

geral e específica de combinação, bem como pelo método de seleção genealógico 

modificado. 

• Estimar parâmetros genéticos e realizar a seleção de progênies superiores por diferentes 

métodos. 

• Selecionar populações de soja visando o desenvolvimento de germoplasma com alto 

potencial produtivo e ciclo precoce. 
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CAPÍTULO I 

 

CAPACIDADE COMBINATÓRIA ESTIMADA ENTRE GENITORES DE SOJA EM 

POPULAÇÃO F1 

 

RESUMO 

 

Estudos sobre a capacidade de combinação e a diversidade genética fornecem informações 

essenciais sobre os recursos genéticos presentes no germoplasma, sendo uma ferramenta 

fundamental para a obtenção de populações superiores em relação a caracteres agronômicos de 

interesse, como precocidade e produtividade. O objetivo deste estudo foi estimar a capacidade 

geral e específica de combinação de seis genitores de soja, utilizando o dialelo parcial, a fim de 

identificar genitores e combinações promissoras para precocidade e produção de grãos. Os 

genitores utilizados foram: UFUS7101, UFUS8401, UFUS7201, UFUS7910, UFUS7010 e 

BRS511. Os cruzamentos foram realizados em dialelo balanceado entre os genitores, sem 

recíprocos, de acordo com o método 2 de Griffing. As 15 combinações híbridas F1 e seus 

respectivos genitores foram cultivadas em delineamento de blocos casualizados, com nove 

repetições. A unidade experimental consistiu em vasos de 5 dm³ preenchidos com substrato, 

nos quais foram semeadas uma semente de soja, mantidos em casa de vegetação. Foram 

avaliados 13 caracteres agronômicos. A análise dialélica foi realizada conforme o método 2 de 

Griffing e os dados foram submetidos à análise de variância, com as médias agrupadas pelo 

teste Scott-Knott. Foi observada variabilidade genética para todos os caracteres, com 

predominância de efeitos gênicos aditivos. As estimativas de herdabilidade foram elevadas para 

todos os caracteres, exceto para o número de nós totais e número de nós produtivos. Os 

genitores BRS511 e UFUS7010 contribuíram para a obtenção de populações segregantes 

precoces, em virtude da aditividade para a redução do número de dias até a maturidade. Por 

outro lado, o genitor UFUS8401 destacou-se no potencial produtivo, devido ao efeito aditivo 

sobre o número total de vagens, com um, dois e três grãos, e a produção de grãos. A combinação 

UFUS7101 x UFUS8401 mostrou-se promissora para a obtenção de populações precoces e com 

alto potencial produtivo. 

 

Palavras-chave: CGC; CEC; dialelo parcial; precocidade; produtividade; seleção de genitores 



16 
 

 

 

CHAPTER 1 

 

COMBINING ABILITY AMONG SOYBEAN PARENTS IN F1 POPULATION 

ABSTRACT 

Studies on combining ability and genetic diversity provide essential information on the genetic 

resources within germplasm, serving as a crucial tool for obtaining superior populations for 

agronomic traits of interest, such as earliness and yield. The objective of this study was to 

estimate the general (GCA) and specific combining ability (SCA) of six soybean parents using 

a partial diallel, to identify promising parents and combinations for earliness and grain yield. 

The parents used were UFUS7101, UFUS8401, UFUS7201, UFUS7910, UFUS7010, and BRS 

511. Crosses were performed in a balanced diallel without reciprocals, according to Griffing's 

method 2. The 15 combinations of F1 hybrid seeds and their respective parents were grown in 

a randomized block design with nine replications. The experimental unit consisted of 5 dm³ 

pots filled with substrate, with a single soybean seed planted per pot, all cultivated in a 

greenhouse. Thirteen agronomic traits were evaluated. Data were subjected to analysis of 

variance, with means grouped using the Scott-Knott test, and diallel analysis was performed 

according to Griffing's method 2. Genetic variability was observed for all traits, with additive 

gene effects predominating. Heritability estimates were high for all traits except for total node 

number (TNN) and productive node number (PNN). The parents BRS511 and UFUS7010 

contributed to the development of early segregating populations due to additive effects that 

reduced days to maturity. Conversely, UFUS8401 contributed to yield potential due to additive 

effects on total pod number, including pods with one, two, and three seeds, and overall grain 

production. The UFUS7101 x UFUS8401 combination showed promise for developing early- 

maturing populations with high yield potential. 

 

Keywords: combining ability; partial diallel; precocity; yield; selection of parents 
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1 INTRODUÇÃO 

 

A escolha de genitores deve ser criteriosa, realizada a partir das características 

fenotípicas desejadas em relação aos caracteres agronômicos, como produtividade de grãos, 

precocidade e resistência às doenças. Além disso, deve-se preferencialmente optar por genitores 

divergentes e complementares. Algumas estratégias permitem a seleção de genitores, como os 

estudos de diversidade genética e análise dialélica (Ribeiro; Pinto, 2020). 

A análise dialélica permite identificar os genitores de maior capacidade de combinação, 

bem como identificar as combinações mais promissoras. Griffing (1956) propôs dialelos 

balanceados e definiu que os possíveis genótipos podem ser reunidos em uma tabela p x p e 

divididos em três grupos distintos: a) genitores; b) p(p-1)/2 híbridos F1’s; c) p(p-1)/2 híbridos 

recíprocos. 

Ainda de acordo com Griffing (1956), os dialelos balanceados podem ser divididos em 

quatro métodos experimentais, sendo eles: a) Método 1: p² combinações são incluídas; b) 

Método 2: p(p+1)/2 combinações são incluídas, com ausência dos híbridos F1’s recíprocos; c) 

Método 3: p(p-1)/2 combinações são incluídas, com ausência dos genitores; d) Método 4: p(p- 

1)/2 combinações são incluídas, com ausência dos híbridos F1’s recíprocos e genitores. 

O cruzamento dialélico balanceado de meia tabela (método 2) realizam as combinações 

sem a presença dos recíprocos, apenas cruzamentos diretos (Cruz; Regazzi; Carneiro, 2012). 

Este tipo de cruzamento dialélico, denominados “dialelos parciais”, é usualmente utilizado 

devido às limitações geradas pelo emprego de grande número de genitores e suas combinações 

híbridas em relação aos dialelos completos (Rocha et al., 2019). Esse método envolve avaliar 

os genitores em dois grupos, pertencendo ou não a um conjunto comum, e fornece informações 

sobre suas habilidades gerais e específicas de combinação (Geraldi; Miranda Filho, 1988), 

possibilitando a produção de progênies com alto potencial, mesmo ao utilizar genitores 

medianos, além de aprimorar a compreensão da ação gênica envolvida na herança dos 

caracteres (Borém; Miranda; Fritsche-Neto, 2021). 

A capacidade geral de combinação (CGC) representa o desempenho médio da progênie 

de um determinado indivíduo quando cruzado com diversos outros. Essa estimativa é maior 

para genitores que possuem uma maior frequência de alelos favoráveis para o caráter em estudo 

(Vasconcelos et al., 2020). A CGC equivale à metade do valor genético aditivo, uma vez que 

cada genitor contribui com apenas 50% dos genes para a prole, enquanto a outra metade é 

proveniente de outros indivíduos da população (Borém et al., 2021). A capacidade específica 
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de combinação (CEC) mede o desempenho de uma progênie resultante do cruzamento entre 

dois genitores específicos, desconsiderando os efeitos aditivos de cada um deles. Dessa forma, 

a CEC reflete exclusivamente a ação de genes não aditivos, como dominância e epistasia, na 

expressão do fenótipo (Borém et al., 2021). 

Diversos estudos têm sido conduzidos para avaliar as capacidades combinatórias gerais 

e específicas em genótipos de soja, visando identificar genitores e combinações promissoras 

para características de interesse, como produção de grãos (Bagateli et al., 2020), teor de óleo e 

proteína (Chagas et al., 2023), além da resistência a doenças (Pereira et al., 2018; Lin et al., 

2022). No entanto, a demanda contínua por cultivares com características superiores como 

precocidade, alta produtividade, resistência a doenças e adaptabilidade a diferentes ambientes, 

exige a realização de novas pesquisas para superar os desafios atuais e atender as exigências do 

mercado. 

O presente estudo teve como objetivo estimar as capacidades gerais e específicas de 

combinações de seis genitores de soja, utilizando o delineamento dialélico parcial. A partir 

dessas estimativas, buscou-se identificar os genitores e as combinações mais promissoras para 

as características de precocidade e produtividade de grãos de soja. 

 

2 MATERIAL E MÉTODOS 

 

2.1 Local de instalação do experimento 

 

A pesquisa foi conduzida na casa de vegetação do Programa de Melhoramento Genético 

de Soja da Universidade Federal de Uberlândia (UFU), localizada na Fazenda Experimental 

Capim Branco, com coordenadas geográficas de 18º52’ de latitude Sul, 48º20’ de longitude 

Oeste e a uma altitude de 805 metros, no município de Uberlândia, Minas Gerais. 

Seis cultivares de soja foram selecionadas como genitores, tendo em vista a precocidade 

do ciclo e a alta produção de grãos (Tabela 1). 

Tabela 1 – Caracterização dos genótipos de soja utilizados como genitores em bloco de 

cruzamento dialélico. 

Características 

Genótipos Ciclo 
Cor da 

Flor Cor do hilo Pubescência 
Tipo de 

crescimento 

 
UFUS71011 

 
Precoce 

 
Branca 

 
Marrom 

 
Marrom 

Semi 

determinado 

     
continua 
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Características 

Genótipos Ciclo 
Cor da 

Flor Cor do hilo Pubescência 
Tipo de 

crescimento 

UFUS84011 Tardia Roxa Marrom Claro Cinza Determinado 

UFUS72011 Precoce Roxa Preto Marrom Determinado 

UFUS79101 Médio Roxa Preto Marrom Determinado 

UFUS70101 Precoce Branca Marrom Médio Marrom Claro Indeterminado 

BRS5112 Precoce Roxa Marrom Claro Cinza Indeterminado 

     
conclusão 

Fonte: ¹Programa de Melhoramento Genético de Soja – UFU; ² Empresa Brasileira de Pesquisa 

Agropecuária – EMBRAPA. 

 

O bloco de cruzamento foi conduzido em dialelo parcial, método 2 de Griffing (1956), 

a partir de combinações de seis genitores onde foram geradas quinze combinações híbridas F1 

(Tabela 2). 

 

Tabela 2 – Esquema do dialelo balanceado com genitores e sem recíprocos e codificação das 

populações. 

Genitores UFUS7101 UFUS8401 UFUS7201 UFUS7910 UFUS7010 BRS511 

UFUS7101 1x1 1x2 1x3 1x4 1x5 1x6 

UFUS8401  2x2 2x3 2x4 2x5 2x6 

UFUS7201   3x3 3x4 3x5 3x6 

UFUS7910    4x4 4x5 4x6 

UFUS7010     5x5 5x6 

BRS511      6x6 

Fonte: delineamento do método 2 de Griffing (1956). (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012) 

 

 

O bloco de cruzamento dialélico foi conduzido nos anos agrícolas de 2021 e 2022. 

Foram utilizados vasos de polietileno preto com capacidade de 5,0 dm³, preenchidos com 

substrato na proporção de 3:1:1 (solo: substrato comercial: esterco bovino). O solo empregado 

foi classificado como Latossolo Vermelho, de acordo com o Sistema Brasileiro de Classificação 

de Solos (Santos et al., 2018). A adubação de semeadura aplicada foi equivalente a 400 kg ha⁻¹ 

da fórmula comercial de NPK 08-28-16. 

Foram semeadas dez sementes por vaso, de maneira escalonada a cada três dias, visando 

à sincronia do florescimento entre os genitores utilizados. O desbaste das plantas foi realizado 

no estádio fenológico V1 (folhas unifolioladas completamente desenvolvidas) (Fehr; Caviness, 
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1977), mantendo-se quatro plantas por vaso. No estádio V5, foram removidos os meristemas 

apicais das plantas para evitar o estiolamento e favorecer as ramificações. 

Foram realizadas adubações a cada 15 dias, a partir da data da semeadura, com NPK na 

formulação 08-28-16 e com o composto nitrogenado mono-amônio-fosfato (MAP). Foram 

realizadas duas irrigações diárias, além de tratos culturais e fitossanitários, conforme 

recomendado para a cultura da soja (Embrapa, 2014). As hibridações artificiais foram realizadas 

por meio da técnica de emasculação da flor, seguindo o esquema apresentado na Tabela 2, e 

todos os cruzamentos realizados foram identificados com uma etiqueta (Sediyama, 2015). Após 

o estádio R8, foi realizada a colheita das vagens, obtendo-se de 10 a 15 sementes híbridas F1 de 

cada combinação dialélica. 

 

2.2 Dialelo balanceado com genitores e sem recíprocos 

 

 

2.2.1 Delineamento experimental 

 

 

O experimento foi instalado em casa de vegetação no dia 02 de agosto de 2023, em 

delineamento de blocos casualizados. Foram utilizados seis genitores e suas 15 combinações 

em F1, com nove repetições, totalizando 189 parcelas. Cada parcela consistiu em um vaso de 

polietileno de 5 dm³ contendo uma única planta de soja. Replantios foram realizados quando 

necessários. Foram realizadas duas irrigações diárias, além de tratos culturais e fitossanitários, 

conforme recomendações da Embrapa (2014). 

Todos os cruzamentos foram conferidos utilizando características fenotípicas visíveis 

dominantes, como cor da flor, tipo de crescimento e cor da pubescência. 

 

2.2.2 Caracteres avaliados 

 

No estádio de desenvolvimento R8, conforme a escala de Fehr e Caviness (1977), foram 

avaliados os seguintes caracteres em cada planta: 

 

a. Número de dias para maturidade (NDM): período compreendido entre a 

emergência até a data da maturidade no estádio fenológico R8 em dias; 

b. Altura de inserção da primeira vagem (AIPV): distância do colo da planta até a 

inserção da primeira vagem na haste principal em cm; 
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c. Altura da planta (AP): distância do colo da planta até o meristema apical da haste 

principal em cm; 

d. Número de nós totais (NNT): número total de nós na haste principal em nós por 

planta; 

e. Número de nós ramificados (NNR): número total de nós com ramificações da 

haste principal em nós por planta; 

f. Número de nós produtivos (NNP): número total de nós ou ramos na haste 

principal com a presença de vagens em nós por planta; 

g. Número de vagens com 1 grão (V1G): número total de vagens com um grão, na 

planta, posterior a colheita; 

h. Número de vagens com 2 grãos (V2G): número total de vagens com dois grãos, 

na planta, posterior a colheita; 

i. Número de vagens com 3 grãos (V3G): número total de vagens com três grãos, 

na planta, posterior a colheita; 

j. Número de vagens totais (NVT): número de vagens totais produzidas pela 

planta, posterior a colheita; 

k. Número de sementes por vagem (NSV): número de sementes por vagem, 

posterior a colheita em sementes por planta. 

l. Produção de grãos por planta (PROD): massa de grãos de soja produzidos por 

planta, em gramas. Utilizando balança digital profissional até 40 Kg. 

 

2.2.3 Análise estatística 

 

 

Os dados obtidos foram submetidos à análise de variância (ANOVA) para verificar a 

existência de variância genética nos caracteres estudados. Foi utilizado o modelo estatístico 

descrito pela equação 1, considerando o delineamento em blocos casualizados e os efeitos 

aleatórios: 

 

Yij= μ + Gi + Bj + εij (Eq. 1) 

 

 

Em que: 

• Yij: valor de cada caráter em uma parcela que compreende o i-ésimo genótipo no j- 

ésimo bloco; 
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ℎ = 
𝜎 

𝑎 

𝑔 

 

 

• µ: média geral; 

• Gi: efeito do genótipo considerado aleatório i; 

• Bj: efeito do bloco considerado aleatório j; 

• εij: efeito do erro considerado aleatório. 

 

As médias dos genótipos foram submetidas ao teste de agrupamento de Scott-Knott com 

um nível de 1% de probabilidade. Em seguida foram realizadas as estimativas dos parâmetros 

genéticos. O parâmetro de herdabilidade no sentido amplo foi estimado utilizando as Equações 

2 e 3: 

 

2 
2 𝑔 
𝑎 𝘘𝑀𝑇 

 

𝑟 

 
(Eq. 2) 

 

 

 

𝜎2 = 
𝑄𝑀𝑇−𝑄𝑀𝑟 (Eq. 3) 

𝑔 𝑟 
Em que: 

 

• ℎ2: herdabilidade no sentido amplo; 

• 𝜎2: variância genética; 

• QMT: quadrado médio do tratamento na ANOVA; 

• QMR: quadrado médio do resíduo na ANOVA; 

• r: número de repetições. 

 

Para a análise dialélica balanceada, foi utilizado o método 2 proposto por Griffing 

(1956), no qual são incluídos apenas os genitores e as combinações F1, sem os seus recíprocos. 

O efeito das populações na geração F1 foi decomposto em capacidade geral de combinação 

(CGC) e capacidade específica de combinação (CEC), de acordo com o modelo estatístico 

descrito na Equação 4: 

 

Yij = m + gi + gj + sij+ εij (Eq. 4) 

 

Em que: 
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Yij: valor médio da combinação híbrida (i ≠ j) ou do progenitor (i = j); 

m: média geral; 

gi, gj: efeitos da capacidade geral de combinação do i-ésimo e do j-ésimo progenitor, 

respectivamente; 

sij: efeito da capacidade específica de combinação para os cruzamentos entre os progenitores de 

ordem i e j; 

εij: erro experimental médio. 

 

Considerando as seguintes restrições: 

 

 

∑ 𝑔𝑖 = 0 𝑒 ∑ 𝑠𝑖𝑗 + 𝑠𝑖𝑖 = 0 (para cada 𝑖) 

𝑖 𝑖 

 
Neste modelo, considera-se que sij = sji. Para modelos fixos, os componentes quadráticos 

que expressam a variabilidade genética em termos de capacidade geral (Eq. 5) e específica de 

combinação (Eq. 6) são estimados por meio das seguintes expressões: 

 

𝛟𝑔 = 
QMG − QMR 

p + 2 
(Eq. 5) 

 

 

𝛟𝑠 = QMS – QMR (Eq. 6) 

 

Os dados de produção de grãos por planta (PGP) foram transformados em √x para 

análise estatística. A ANOVA, teste de agrupamento de médias de Scott-Knott e as análises 

genético-estatísticas foram realizadas utilizando o programa computacional GENES (CRUZ, 

2016). 

 

 

 

3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
3.1 Análise de variância e herdabilidade 

 

Observou-se a existência de variância genética para todos os caracteres avaliados ao 

nível de 1% de significância pelo teste de F (Tabela 3). Esse resultado sugere a possibilidade 



24 
 

 

 

de seleção de progenitores superiores com o objetivo de desenvolver futuros genótipos no 

programa de melhoramento genético (Souza et al., 2020). 

 

Tabela 3 – Quadrado médio do genótipo (QMG), quadrado médio da capacidade geral de 
combinação (QCGC), quadrado médio da capacidade específica de combinação (QCEC), razão 

do QCGC/QCEC, coeficiente de variação (CV %) e herdabilidade no sentido amplo (ha
2) de 

uma análise dialélica envolvendo seis genitores e quinze combinações segregantes F1, 
conduzida em casa de vegetação em Uberlândia (MG), na safra 2023. 

Caráter 
QMG QCGC QCEC QCGC/QCEC CV(%) Ha2(%) 

NDM 96,15** 298,12** 28,4** 10,5 3,68 83,61 

AIPV 31,05** 36,39** 29,25** 1,24 31,08 75,83 

AP 461,42** 828,95** 339** 2,45 18,6 83,63 

NNT 15,23** 23,87** 12,34** 1,93 15,52 56,7 

NNR 16,83** 24,15** 14,4** 1,68 30,45 84,86 

NNP 18,47** 7,34** 22,2** 0,33 24 42,96 

NTV 4697,93** 5580,76** 4403,2** 1,27 31,67 87,7 

V1G 119,30** 162,29** 105,07** 1,54 62,77 67,07 

V2G 705,35** 984,13** 612,34** 1,61 40,41 79,81 

V3G 1802,25** 1906,71** 1767,7** 1,08 44,84 85,87 

NSV 0,23** 0,42** 0,17** 2,47 8,3 83,93 

PROD 406,64** 312,82** 437,67** 0,71 27,2 87,47 
*Significância: (p < 0,01) pelo teste de F. Abreviaturas: QMG: Quadrado médio do genótipo; QCGC e QCEC: 

Quadrado médio da capacidade geral e específica de combinação, respectivamente; QCGC/QCEC: Relação entre 

capacidade geral e específica de combinação; CV(%): Coeficiente de variação; ha2(%): herdabilidade no sentido 

amplo; NDM: número de dias para maturidade, respectivamente; AIPV: Altura de inserção da primeira vagem; 

NNT, NNR e NNP: número de nós totais, ramificados e produtivos, respectivamente; NVT: número de vagens 

total; V1G, V2G e V3G: número de vagens com, 1, 2 e 3 grãos, respectivamente; NSV: número de sementes por 

vagem; PROD: produção de grãos por planta. Fonte: a autora. 

 

A significância do quadrado médio da capacidade geral de combinação (QCGC) e do 

quadrado médio da capacidade específica de combinação (QCEC) para todos os caracteres 

estudados sugere a presença de efeitos aditivos e não aditivos, respectivamente (Tabela 3) 

(Abou, 2020; Bi et al., 2015). O efeito do QCGC está relacionado aos efeitos gênicos aditivos, 

ou seja, pelo menos um genitor apresenta maior frequência de alelos favoráveis, contribuindo 

significativamente para o desempenho médio das progênies. Adicionalmente, a significância 

observada no QCEC está relacionada aos efeitos gênicos não aditivos e revela a presença de 

pelo menos uma população cujo desempenho médio se distingue do esperado, auxiliando na 

escolha das melhores combinações a serem selecionadas (Suza et al., 2023). 

Esses resultados são consistentes com outras pesquisas (Pereira et al., 2019; Rocha et 

al., 2018) e demonstram que os efeitos aditivos e não aditivos estão envolvidos no controle dos 

caracteres em soja. Em todos os caracteres avaliados, com exceção do NNP e PROD, como 
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indicado na Tabela 3, observou-se uma maior magnitude do QCGC em relação ao QCEC, 

indicando o predomínio da ação gênica aditiva (Ferreira et al., 2018; Otusanya et al., 2022). 

A relação QCGC/QCEC na maioria dos caracteres em estudo foi superior a 1 (um) 

(Tabela 3) demonstrando que os efeitos gerais dos genitores são mais importantes para o 

desempenho do caráter do que as interações específicas entre eles, resultando em maiores 

ganhos de seleção na geração seguinte, além de estabilidade e previsibilidade no desempenho 

dos híbridos (Otusanya et al., 2022). No presente estudo, a relação QCGC/QCEC variou de 

10,5 a 0,33 para NDM e NNP, respectivamente. Quanto maior a relação, maior a predominância 

de efeitos aditivos no controle dos caracteres, prevendo-se ganhos de maior magnitude (Bhering 

et al., 2017). 

Os efeitos genéticos aditivos são mais importantes na determinação de caracteres em 

relação aos efeitos não aditivos, especialmente para caracteres quantitativos, o que também 

possibilita uma seleção bem-sucedida em gerações iniciais, mesmo para caracteres que 

apresentam maior dificuldade de seleção devido à maior interferência do ambiente (Rocha et 

al., 2019). Efeitos aditivos de genes também foram predominantes na análise da geração F1 em 

um estudo realizado em Rio Verde, GO, na safra 2019/2020, resultantes de um dialelo parcial 

envolvendo 10 cultivares de soja (SOARES et al., 2023). Assim como Rocha et al. (2019), que, 

ao analisarem as habilidades gerais e específicas de combinação de cinco genitores de soja por 

meio de cruzamentos dialélicos, concluíram a importância dos efeitos aditivos dos genes no 

controle do rendimento de grãos em populações F2 de soja. 

Por outro lado, Colombo et al. (2018) observaram uma contribuição mais significativa 

de genes não aditivos na geração F1 para a expressão do número de dias para floração e 

maturidade, além do rendimento de grãos. Os resultados divergentes podem estar relacionados 

à população de interesse, visto que as estimativas de parâmetros genéticos são intrínsecas à 

população-alvo. 

Os coeficientes de variação (CV%) oscilaram de 3,68% (NDM) a 62,77% (V1G). Os 

altos coeficientes observados para V1G (62,77%), V2G (40,41%) e V3G (44,84%) podem ser 

atribuídos à natureza quantitativa desses caracteres. Altos valores de CV também foram 

encontrados em um estudo utilizando cruzamentos dialélicos com cinco cultivares de soja na 

geração F2, onde foram registrados coeficientes de 53,5% para peso da semente por planta e 

43,2% para número de vagens (Hakim; Suvamto, 2017). Da mesma forma, Gastl Filho et al. 

(2022) obtiveram valores de CV de 65,38% (V1G), 55,86% (V2G) e 69,51% (V3G), indicando 
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que coeficientes altos não necessariamente refletem baixa qualidade ambiental, uma vez que 

dependem do tipo de ensaio e dos fatores estudados (Ferreira, 2018). 

As estimativas de herdabilidade no sentido amplo foram elevadas para a maioria dos 

caracteres, com exceção de NNT (56,7%) e NNP (42,96%). Isso sugere que a variação 

fenotípica dos caracteres em estudo se deve a variações genéticas totais, ou seja, a diferenças 

genéticas entre os indivíduos, e não a fatores ambientais. As altas magnitudes de herdabilidade 

(𝐻2) obtidas para os caracteres NDM (83,61%), AIPV (75,83%), AP (83,63%), NNR (84,86%), 

NTV (87,7%), V1G (67,07%), V2G (79,81%), V3G (85,87%), NSV (83,93%) e PROD 

(87,47%) orienta as estratégias de seleção no melhoramento genético e garante maior sucesso 

na obtenção de genótipos superiores (Inocente et al., 2021). 

Valores menores foram observados em um estudo sobre capacidade de combinação e 

componentes genéticos de seis genitores de soja e seus meio-dialelos na geração F1, realizado 

na Estação de Pesquisa Agrícola Etay El-Baroud, onde os valores obtidos foram de 79% 

(NDM), 67% (AP), 47% (NSV) e 53% (NST) (Waly; Ibrahim, 2021). Da mesma forma, em 

Uberlândia-MG, a estimativa de herdabilidade obtida para PROD em um dialelo balanceado 

com quatro genitores e seis combinações na geração F2 foi de 53,54%, inferior àquela 

encontrada no presente estudo (Nascimento, 2021). 

 

3.2 Capacidade geral e específica de combinação de genitores 

 

Estimativas de efeitos gerais de capacidade de combinação (ĝi) estão apresentadas na 

Tabela 4, sendo que todos os efeitos gerais diferiram significativamente de zero. 

 

Tabela 4 – Estimativa dos efeitos da capacidade geral de combinação (gi) de caracteres 

agronômicos e de produção em seis genitores de soja conduzidos em casa de vegetação em 

Uberlândia (MG) na safra 2023 pelo método 2 de Griffing (1956). 

Progenitores 

Caráter UFUS 

7101 

UFUS 

8401 

UFUS 

7201 

UFUS 

7910 

UFUS 

7010 

BRS 

511 

NDM -0,93 3,58 -0,49 1,15 -1,56 -1,74 

AIPV -0,38 -0,47 -0,8 1,18 0,31 0,16 

AP 0,18 -0,9 -4,37 -2,82 4,74 2,54 

NNT 0,62 0,29 -0,35 0,37 0,04 -0,96 

NNR -0,46 0,83 0,36 0,19 -0,14 -0,77 

NNP 0,52 0,24 -0,19 -0,05 -0,33 -0,19 

      continua 
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Progenitores 

Caráter UFUS 

7101 

UFUS 

8401 

UFUS 

7201 

UFUS 

7910 

UFUS 

7010 

BRS 

511 

NTV -0,45 17,3 -2,68 -2,86 -3,62 -7,7 

V1G -0,19 1,67 -1,85 -1,31 1,82 -0,14 

V2G -1,23 6,98 -0,06 -3,95 -0,32 -1,55 

V3G 0,8 8,21 -0,85 2,47 -4,66 -5,98 

NSV 0,04 0,02 0,03 0,09 -0,09 -0,09 

PROD 0,46 3,32 1,05 -0,64 -2,41 -1,78 

      conclusão 

Abreviaturas: NDM: número de dias para maturidade; AIPV: Altura de inserção da primeira vagem; AP: altura da 

planta; NNT, NNR e NNP: número de nós totais, ramificados e produtivos, respectivamente; NVT: número de 

vagens total; V1G, V2G e V3G: número de vagens com, 1, 2 e 3 grãos, respectivamente; NSV: número de sementes 

por vagem; PROD: produção de grãos por planta. Fonte: a autora. 

 

Para a seleção de populações potencialmente superiores, busca-se altos valores positivos 

para todos os caracteres em análise (Tabela 4), exceto para NDM, em que altos valores 

negativos são desejáveis. Em programas de melhoramento genético, o objetivo é desenvolver 

cultivares mais produtivas e precoces (El-Seidy et al., 2022; Vogel et al., 2021). 

Os resultados dos efeitos gerais de capacidade de combinação revelaram que os 

genitores UFUS7101 (-0,93), UFUS7201 (-0,49), UFUS7010 (-1,56) e BRS511 (-1,74) 

expressaram efeitos negativos significativos para a redução do período de maturidade, enquanto 

a linhagem UFUS8401 (3,58) apresentou o maior valor desfavorável à redução do ciclo (Tabela 

4). Assim, os genitores UFUS7010 (-1,56) e BRS511 (-1,74) (Tabela 4), apresentaram maiores 

potenciais genéticos para redução do ciclo de maturidade em comparação com os demais 

genitores em estudo, com alta probabilidade de passar estas características para seus 

descendentes, uma vez que o caráter NDM apresentou predominância de efeitos aditivos e alta 

estimativa de herdabilidade (Tabelas 3 e 4). A seleção de genótipos com maior precocidade 

deve ser feita em gerações iniciais, devido a maior predominância do efeito aditivo (Vale et al., 

2015). 

Para o aumento favorável dos caracteres relacionados aos componentes de produção: 

NNT, NNR, NNP, NTV, NV1G, NV2G, NSV e PGP a linhagem UFUS8401 se destacou 

(Tabela 4) e as linhagens UFUS7010 e BRS511 apresentaram valores favoráveis tanto para 

NDM quanto para AP que estão relacionadas à produção de grãos (Tabela 4). A seleção de 

novos genótipos que combinem precocidade e alta produção é um desafio, uma vez que essas 

características apresentam correlação negativa; ou seja, cultivares mais precoces geralmente 

apresentam menores produções (Krause; Rodrigues; Leal, 2012). 
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A altura da planta é uma característica que determina a adaptação do genótipo a um 

ambiente e está diretamente correlacionada à produção de grãos. Assim, os genitores que podem 

contribuir para o aumento da AP durante a maturidade foram UFUS7101 (0,18), UFUS7010 

(4,47) e BRS511 (2,54), visto que esta característica apresenta predominância de efeitos 

aditivos e alta estimativa de herdabilidade (83,63%) (Tabelas 3 e 4). 

Soares et al. (2023) em um estudo de capacidade combinatória utilizando dialelo parcial 

em Rio Verde, GO, selecionaram dois genitores com CGC favorável para a diminuição do ciclo 

e, concomitantemente, para o aumento da altura da planta, resultados que são semelhantes aos 

encontrados neste estudo (UFUS7010 e BRS511). 

Em relação à capacidade de combinação específica (CEC) (Tabela 5), as combinações 

que proporcionaram as maiores reduções de NDM foram UFUS7101 x UFUS8401 (-2,92) e 

UFUS7910 x UFUS7010 (-2,42). Os maiores aumentos favoráveis para AP ocorreram nas 

combinações UFUS8401 x UFUS7010, UFUS7201 x UFUS7010 e UFUS7910 x UFUS7010; 

para NNT, as combinações UFUS7101 x UFUS8401 e UFUS8401 x UFUS7010 se destacaram. 

Para os caracteres NNR e NNP (Tabela 5), as melhores combinações foram UFUS7101 

x UFUS8401 e UFUS7201 x BRS511. Em relação à NTV, os cruzamentos UFUS7101 x 

UFUS8401, UFUS7101 x UFUS7201 e UFUS7910 x UFUS7010 proporcionaram os maiores 

aumentos favoráveis. Quanto a NV1G, NV2G e NV3G, as combinações em destaque foram 

UFUS7101 x UFUS7010, UFUS7101 x UFUS8401 e UFUS8401 x BRS511, respectivamente. 

Para NSV, o maior aumento foi observado entre UFUS8401 x BRS511, e para PROD, entre 

UFUS7101 x UFUS7201. 

Populações com elevada CEC apresentam um maior número de loci divergentes e 

habilidade de um genótipo interagir favoravelmente com outro, resultando em descendentes 

com características desejáveis e superiores aos genitores (Cruz et al., 2011). Das quinze 

combinações avaliadas quanto à CEC, destacaram-se UFUS7101 x UFUS8401 e UFUS7910 x 

UFUS7010, devido à sua superioridade em relação à precocidade, e as combinações UFUS8401 

x UFUS7010 e UFUS8401 x BRS511 foram úteis tanto para redução de ciclo quanto para 

aumento da produção de grãos (Tabela 5). Contudo, não houve seleção favorável para AIPV, e 

para UFUS8401 x UFUS7010, a seleção para NV1G e NV2G foram negativas. 

Outros estudos relacionados aos efeitos da CGC e da CEC obtiveram valores negativos 

para o período de maturação e positivos para a altura da planta, características almejadas por 

programas de melhoramento genético, como no presente estudo (Gastl Filho et al., 2022; Soares 

et al., 2023; Waly; Ibrahim, 2021). 
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Tabela 5 – Estimativas dos efeitos da capacidade específica de combinação (sii e sij) para caracteres agronômicos e de produção em soja, provenientes de 

análise dialélica envolvendo seis progenitores e quinze combinações segregantes F2, conduzidos em casa de vegetação em Uberlândia (MG) na safra 2023 

pelo método 2 de Griffing (1956). 

 
Efeitos (sii e sij) 

Caráter 1x1 1x2 1x3 1x4 1x5 1x6 2x2 2x3 2x4 2x5 2x6 3x3 3x4 3x5 3x6 4x4 4x5 4x6 5x5 5x6 6x6 

NDM -0,404 -2,916 0,594 -0,605 2,222 1,514 2,791 0,411 0,668 -1,740 -0,67 -0,069 0,842 0,889 -0,599 2,434 -2,419 -2,018 0,289 0,470 0,651 

AIPV 0,556 -0,450 -0,526 -1,256 0,084 1,035 2,234 -0,142 -2,222 -0,352 -1,301 1,581 -1,569 -0,399 -0,527 4,241 -1,939 -1,497 1,491 -0,377 1,334 

AP -4,36 2,939 1,866 -0,313 0,049 4,179 1,728 -7,19 -10,154 6,458 4,488 -2,388 -2,996 7,785 5,305 3,925 5,646 -0,034 -9,913 -0,113 -6,913 

NNT -1,117 1,655 0,077 -0,868 0,905 0,465 -0,562 0,519 -1,536 1,688 -1,202 -0,619 -0,455 0,219 0,879 1,270 0,604 -0,286 -1,952 0,488 -0,172 

NNR -1,986 2,062 1,303 0,142 0,256 0,209 -1,571 -0,645 0,519 0,403 0,807 -1,398 0,990 -0,236 1,388 -1,291 1,153 -0,223 0,843 0,111 -1,146 

NNP -1,336 2,053 -0,177 -0,427 0,963 0,261 -1,559 0,211 -1,039 0,901 0,990 -1,699 -0,279 0,221 3,420 0,581 1,301 -0,719 -1,749 0,110 -2,031 

NTV -33,433 31,36 24,339 -5,179 11,504 4,816 -27,298 0,026 -3,131 12,741 13,604 -25,66 6,743 8,955 11,257 -8,075 19,248 -1,560 -34,770 17,093 -22,61 

V1G -4,485 0,874 1,059 -2,153 7,170 2,019 0,683 -0,692 2,765 -1,911 2,402 -2,847 2,840 3,154 -0,667 -2,932 1,282 1,130 -5,735 1,774 -0,927 

V2G -14,406 11,936 7,964 -4,242 9,989 3,465 -3,271 1,206 0,550 -1,629 -5,522 -9,436 1,798 3,509 4,395 -1,519 8,073 -3,141 -13,326 7,010 -3,104 

V3G -13,638 15,718 15,126 1,696 -5,066 -0,199 -23,588 0,399 -5,499 16,629 20,726 -12,780 1,460 2,248 7,125 -3,420 9,488 -0,305 -15,835 8,373 -17,860 

NSV 0,041 0,078 0,040 0,039 -0,196 -0,044 -0,196 -0,004 -0,085 0,170 0,233 -0,011 -0,112 -0,027 0,125 0,016 0,071 0,054 -0,064 0,108 -0,239 

PROD -9,853 7,01 9,091 1,214 -0,073 2,463 -9,488 1,684 -0,574 7,140 3,665 -8,945 3,028 1,121 2,966 -4,560 4,184 1,269 -9,343 6,263 -8,313 

1: UFUS7101; 2: UFUS8401; 3: UFUS7201; 4: UFUS7910; 5: UFUS7010; 6: BRS511: NDM: número de dias para maturidade; AIPV: Altura de inserção da primeira vagem; NNT, NNR e 

NNP: número de nós totais, ramificados e produtivos, respectivamente; NVT: número de vagens total; V1G, V2G e V3G: número de vagens com, 1, 2 e 3 grãos, respectivamente; NSV: número 

de sementes por vagem; PROD: produção de grãos por planta. Fonte: a autora. 
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3.3 Agrupamento de médias fenotípicas 

 

Para a análise de agrupamento utilizando o método de Scott-Knott (Tabela 6) foram 

identificados três grupos estatisticamente distintos para o número de dias até a maturidade 

(NDM). O grupo com melhor desempenho incluiu 17 combinações F1, que apresentaram ciclos 

mais curtos, variando de 105 a 109,33 dias. O segundo grupo consistiu em três combinações 

com ciclos entre 111,33 e 112,56 dias, enquanto o terceiro grupo teve uma combinação com 

um ciclo de 117,78 dias. 

Os menores ciclos foram obtidos a partir dos genitores UFUS7101, UFUS7201, 

UFUS7010 e BRS511, e das combinações UFUS7201 x BRS511, UFUS7010 x BRS511, 

UFUS7910 x BRS511, UFUS7101 x BRS511, UFUS8401 x BRS511, UFUS7201 x 

UFUS7010, UFUS7910 x UFUS7010, UFUS7101 x UFUS7201, UFUS7101 x UFUS7910, 

UFUS7101 x UFUS7010, UFUS8401 x UFUS7010 e UFUS7101 x UFUS8401. Esses 

resultados corroboram as observações feitas nas análises de capacidade de geração 

combinatória (CGC) e capacidade de combinação específica (CEC) (Tabelas 4 e 5). 

 

Tabela 6 – Ciclo e caracteres agronômicos para 6 progenitores e 15 combinações segregantes 

F1, conduzidas em casa de vegetação em Uberlândia, MG, safra 2023.  
 

Caracteres 

Combinação NDM AIPV AP NNT NNR NNP NTV V1G V2G V3G NSV PROD 

1x1 105,55c 8,62b 43,99b 14,78a 2,33c 13,22a 41,56e 5,11b 12,67b 23,56c 2,46a 17,21c 

1x2 107,56c 7,52b 49,57a 17,22a 7,67a 16,33a 124,11a 12,33a 47,22ª 60,33a 2,47a 36,93a 

1x3 107,00c 7,12b 45,03b 15,00b 6,44a 13,67a 97,11b 9,00b 36,33ª 50,67a 2,45a 36,74a 

1x4 107,44c 8,37b 44,40b 14,78b 5,11b 13,56a 67,44d 6,33b 20,11b 40,56b 2,51a 27,17b 

1x5 107,56c 8,84b 52,33a 16,22a 4,89b 14,67a 83,33c 18,78a 37,67ª 26,67c 2,09c 24,12b 

1x6 106,67c 9,64b 54,26a 14,78b 4,22b 14,11a 72,56c 11,67a 30,22ª 30,22c 2,24b 27,28b 

2x2 117,78ª 10,11b 46,64b 14,67b 5,33b 12,44a 83,22c 14,00a 40,22ª 28,44c 2,17b 23,29b 

2x3 111,33b 7,41b 34,26c 15,11b 5,78a 13,78a 90,56c 9,11b 37,78ª 42,56b 2,38a 32,19a 

2x4 111,89b 7,31b 32,84c 13,78b 6,78a 12,67a 87,22c 13,11a 33,11ª 40,78b 2,36a 28,24b 

2x5 108,11c 8,31b 57,02a 16,67a 6,33a 14,33a 102,33b 11,56a 34,56ª 55,78a 2,48a 34,24a 

2x6 109,00c 7,21b 52,85a 12,78b 6,11a 14,56a 99,11b 9,11b 29,44ª 58,56a 2,49ª 31,34a 

3x3 105,78c 8,81b 35,59c 13,33b 4,56b 11,44a 44,89e 3,44b 20,22b 21,11c 2,39ª 19,29c 

3x4 109,33c 7,64b 36,53c 14,22b 6,78a 13,00a 77,11c 9,67b 27,44ª 38,67b 2,35ª 29,57b 

3x5 106,67c 7,94b 54,88a 14,56b 5,22b 13,22a 78,56c 13,11a 32,78ª 32,33c 2,25b 25,90b 

3x6 105,00c 7,66b 50,20a 14,22b 6,22a 16,56a 76,78c 7,33b 32,44ª 35,89b 2,40ª 28,37b 

4x4 112,56b 15,43a 45,00b 16,67a 4,33b 14,00a 62,11d 4,44b 20,11b 37,11b 2,54ª 20,29c 

4x5 105,00c 8,38b 54,29a 15,67a 6,44a 14,44a 88,67c 11,78a 33,33ª 42,89b 2,41ª 27,27b 

           continua 
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Caracteres 

Combinação NDM AIPV AP NNT NNR NNP NTV V1G V2G V3G NSV PROD 

4x6 105,22c 8,67b 46,41b 13,78b 4,44b 12,56a 63,78d 9,67b 20,89b 31,78c 2,39ª 24,98b 

5x5 105,00c 10,94b 46,30b 12,78b 4,11b 11,11a 33,89e 7,89b 15,56b 10,44d 2,09c 11,98c 

5x6 105,00c 8,92b 53,90a 14,22b 4,44b 13,11a 81,67c 13,44a 34,67ª 33,33c 2,26b 28,21b 

6x6 105,00c 10,48b 44,90b 12,56b 2,56c 11,11a 37,89e 8,78b 23,33b 5,78d 1,91c 14,26c 

           conclusão 

Médias seguidas de letras semelhantes nas colunas pertencem ao mesmo grupo pelo teste de Scott-Knott a 1% 

de probabilidade. 1: UFUS7101; 2: UFUS8401; 3: UFUS7201; 4: UFUS7910; 5: UFUS7010; 6: BRS511. 

Abreviaturas: NDM: número de dias para maturidade; AIPV: Altura de inserção da primeira vagem; NNT, NNR 

e NNP: número de nós totais, ramificados e produtivos, respectivamente; NVT: número de vagens total; V1G, 

V2G e V3G: número de vagens com, 1, 2 e 3 grãos, respectivamente; NSV: número de sementes por vagem; 

PROD: produção de grãos por planta. Fonte: a autora. 

 

Resultados semelhantes aos deste estudo foram encontrados em 21 combinações 

conduzidas na geração F1, originadas de sete genitores em dialelo completo sem recíprocos, em 

casa de vegetação em Gurupi, TO, em que os valores de NDM oscilaram entre 105 e 116 dias 

(Colombo et al., 2018). Em um estudo utilizando seis genótipos em dialelo parcial com 15 

combinações na geração F1, na Sakha Agricultural Research Station, Egito, os autores 

obtiveram uma variação de NDM de 118 a 139 dias, resultados superiores aos da presente 

pesquisa (Abou Sen, 2020). 

Para a AIPV (Tabela 6), foram formados dois grupos, sendo um deles constituído pelo 

genitor UFUS7910, que foi considerado o que apresentou a inserção mais alta (15,43 cm), 

diferindo estatisticamente dos demais, que oscilaram de 7,12 cm a 10,94 cm, para as 

combinações UFUS7101 x UFUS7201 e genitor UFUS7010, respectivamente. A altura ideal 

para a primeira vagem em soja varia de 10 a 15 cm acima do solo, devido à colheita mecanizada, 

pois essas vagens estão menos propensas a danos durante a colheita e apresentam menores 

riscos de perdas durante o processo (Bezerra et al., 2017; Prusinski; Nowicki, 2020). 

A altura ideal para cultivares comerciais varia de 50,0 a 60,0 cm em solos com 

topografia plana e de 70,0 a 80,0 cm em topografias acidentadas, já que plantas com alturas 

superiores a 90,0 cm favorecem o acamamento (Bezerra et al., 2017; Gastl Filho et al., 2022). 

Para a AP dos genótipos, foram obtidos três grupos estatisticamente distintos, variando entre 

49,57 cm (UFUS 7101 x UFUS8401) a 57,02 cm (UFUS8401 x UFUS7010) no grupo A, de 

43,99 cm (UFUS 7101) a 46,64 cm (UFUS8401) no grupo B e de 32,84 cm (UFUS8401 x 

UFUS7910) a 36,53 cm (UFUS7201 x UFUS7910) no grupo C (Tabela 6). Assim, a maioria 

dos genótipos se adequou aos requisitos. 
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Em Coimbatore, na Índia, os valores de AP para 25 híbridos F1 obtidos a partir dos 

cruzamentos entre 10 genitores oscilaram entre 24,85 cm e 47,90 cm, resultados inferiores aos 

obtidos no presente estudo (Nagarajan; Kalaimagal; Murugan, 2017). Nos estudos conduzidos 

por Prusinski e Nowicki (2020) em quatro anos agrícolas, que analisaram a densidade de plantio 

e o espaçamento entre linhas no crescimento, desenvolvimento e rendimento da soja, as alturas 

das plantas variaram de 33,95 cm a 98,85 cm, resultados parcialmente semelhantes aos deste 

estudo. 

Para o NNT (Tabela 6) formaram-se dois grupos, variando de 14,78 a 17,22 nós (Grupo 

A) e de 12,56 a 15,11 nós (grupo B), sendo que a combinação UFUS 7101 x UFUS8401 obteve 

o maior número de nós. Para o NNR, houve a formação de três agrupamentos, sendo que o 

grupo com melhor desempenho foi composto por nove progênies F1 (5,78 a 7,67 nós), enquanto 

o grupo com pior desempenho incluiu dois genótipos, UFUS7101 (2,33 nós) e UFUS511 (2,56 

nós). Em relação ao NNP, houve a formação de apenas um grupo, variando de 16,33 nós para 

a combinação UFUS7201 x BRS511 a 11,11 nós para os genitores UFUS7010 e UFUS511. 

Recomenda-se que as cultivares de soja apresentem entre 17 e 18 nós na haste principal para 

maximizar o rendimento da soja e garantir uma boa formação de vagens e grãos (Sediyama; 

Silva; Borém, 2015). A média de NNT foi inferior ao indicado e menor do que a obtida por 

Prusinski e Nowicki (2020), que alcançaram uma média de 20 nós por planta em quatro anos 

de estudo sobre espaçamento e densidade de plantas na Polônia. 

Ao analisar V1G e V2G (Tabela 6), ambos os caracteres relacionados à produção de 

grãos apresentaram dois grupos significativamente distintos: no V1G, o grupo A variou de 

15,56 (UFUS8401 x UFUS7010) a 18,78 vagens (UFUS 7101 x UFUS7010), e o grupo B 

variou de 3,44 (UFUS7201) a 9,67 vagens (UFUS 7201 x UFUS7910). Para o V2G, o grupo A 

variou de 27,44 (UFUS 7201 x UFUS7910) a 47,22 vagens (UFUS 7101 x UFUS8401), 

enquanto o Grupo B variou de 12,67 (UFUS7101) a 23,33 vagens (BRS511). O caráter V3G 

formou quatro grupos distintos, sendo que o Grupo A apresentou maiores quantidades de 

vagens, variando de 50,67 (UFUS 7101 x UFUS 7201) a 60,33 vagens (UFUS7101 x 

UFUS8401), enquanto o grupo D, composto pelo genitor BRS511, apresentou as menores 

quantidades, com 10,44 vagens. 

O caráter NSV (Tabela 6) obteve três agrupamentos, sendo os melhores resultados 

encontrados em três genitores e onze combinações, variando de 2,39 (UFUS7910 x BRS511) a 

2,54 sementes por vagem (UFUS7910), enquanto os menores resultados foram observados no 

grupo C, que incluiu dois genótipos e uma combinação, variando de 1,91 (BRS511) a 2,09 
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(UFUS7010) sementes por vagem. Para o PROD, formaram-se três grupos, sendo o Grupo A 

variando de 31,34 (UFUS8401 x BRS511) a 36,93 g (UFUS 7101 x UFUS8401), e o Grupo C 

variando de 11,98 (UFUS7010) a 20,29 gramas (UFUS7910). Abau e Gene (2020), em análise 

da geração F1, resultante de um dialelo parcial, encontraram valores semelhantes para NSV, de 

1,8 a 3,47 sementes por planta, e de 22,78 a 41,63 gramas para a produção de sementes. Em 

Coimbatore, na Índia, os valores de PROD para 25 híbridos F1, obtidos a partir dos cruzamentos 

entre 10 genitores, variaram de 11,07 a 39,59 gramas por planta, resultados próximos aos 

obtidos neste estudo (Nagarajan; Kalaimagal; Murugan, 2017). Em Viçosa-MG, foram obtidas 

médias de PROD de 6,84 a 24,38 g por planta em dialelo balanceado com seis genitores e 15 

combinações na geração F2, sem recíprocos em condições de campo, resultados inferiores aos 

deste estudo (Daronch et al., 2014). 

 

 

4 CONCLUSÕES 

 

 

A análise dialélica revela percepções significativas sobre a variabilidade genética e a 

capacidade de combinação dos genótipos. 

 

Quadrados médios e herdabilidade: Todos os caracteres avaliados apresentam quadrados 

médios significativos para a capacidade geral de combinação (QCGC) e para a capacidade 

específica de combinação (QCEC). O caráter NDM (número de dias para maturidade) mostrou 

um QCGC/QCEC elevado, o que sugere uma predominância da herança aditiva sobre a 

interações não aditivas, implicando que a seleção pode ser efetiva neste caráter. Além disso, a 

herdabilidade no sentido amplo (ha²) foi alta para a maioria dos caracteres, indicando que a 

maior parte da variabilidade fenotípica é devido à variabilidade genética e pode ser aproveitada 

na seleção. 

 

Efeitos da capacidade geral de combinação (CGC): Os efeitos de capacidade geral de 

combinação dos genitores mostraram variações significativas entre os progenitores. Os 

genitores UFUS7010 e BRS511 são uteis para a redução de ciclo em soja, enquanto o genitor 

UFUS8401 se destacou nos caracteres relacionados a produção, apresentando um efeito 

positivo considerável. Os genitores UFUS7101 e UFUS7201 também contribuíram para o 
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aumento da produção de grãos. A escolha de genitores com bons efeitos de combinação geral é 

crucial para o sucesso dos programas de melhoramento genético. 

 

Efeitos da capacidade específica de combinação (CEC): Os efeitos de capacidade específica 

de combinação (sij) revelaram interações entre os pares de genitores. As combinações 

UFUS7101 x UFUS8401 e UFUS7910 x UFUS7010 apresentaram efeito positivo para redução 

do ciclo, e as combinações uteis tanto para redução de ciclo quanto para aumento da produção 

de grãos foram UFUS8401 x UFUS7010 e UFUS8401 x BRS511. 

 

Implicações para o melhoramento genético: Esses resultados sugerem que o programa de 

melhoramento genético de soja deve considerar tanto a capacidade geral quanto a capacidade 

específica de combinação dos genitores para maximizar a produtividade e a adaptabilidade das 

novas cultivares. A alta herdabilidade observada para a maioria dos caracteres também implica 

que as seleções realizadas nas gerações iniciais podem ser eficazes na transmissão de 

características desejáveis. Em resumo, a análise dialélica realizada neste estudo demonstrou a 

importância da escolha adequada de genitores e combinações para a melhoria dos caracteres 

agronômicos em soja, oferecendo uma base sólida para estratégias de seleção no melhoramento 

genético. 
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CAPÍTULO II 

 

ESTIMATIVAS DE PARÂMETROS GENÉTICOS PARA PRODUÇÃO DE GRÃOS E 

PRECOCIDADE NAS GERAÇÕES F2 E F2:3 DE SOJA 

 

 

RESUMO 

Os programas de melhoramento genético visam desenvolver cultivares com alto potencial 

produtivo, precocidade e resistência a estresses bióticos e abióticos. As avaliações dos 

parâmetros genéticos no melhoramento de plantas consistem em selecionar indivíduos e 

progênies promissoras em gerações iniciais de endogamia, como F2 e F3, de forma a avançar 

apenas genótipos mais produtivos e com características agronômicas superiores. Os objetivos 

deste trabalho foram estimar parâmetros genéticos e fenotípicos em populações F2 e F2:3; avaliar 

diferentes estratégias de seleção de genótipos e selecionar progênies superiores, visando a 

melhoria de caracteres agronômicos e da produção de grãos. O experimento foi conduzido na 

Fazenda Experimental Capim Branco, da Universidade Federal de Uberlândia, em Uberlândia, 

MG. Foram avaliadas populações precoces nas gerações F2 e F2:3, derivadas de um cruzamento 

biparental entre os genitores SYN1163RR e UFUS7415. Na primeira etapa do experimento 

foram estimados os parâmetros genéticos de 360 indivíduos na geração F2 e de 100 indivíduos 

de cada parental. A herdabilidade variou de 52,41% para altura de planta no florescimento a 

89,74% para produção de grãos por planta na geração F2. Foram obtidos segregantes 

transgressivos para os caracteres em estudo, incluindo número de dias para florescimento e 

maturidade, altura da planta no florescimento, altura da primeira vagem, número de nós totais, 

ramificados e produtivos, número de vagens com 1 grão e produtividade. Concluiu-se que os 

maiores ganhos de seleção foram obtidos para os caracteres número de vagens com 2 grãos 

(85,72%), produtividade (64,31%) e número de nós no florescimento (53,27%), todos 

relacionados à produção de grãos. Na segunda etapa do experimento foram avaliados 91 

genótipos na geração F2:3 e seus parentais em delineamento de blocos ao acaso com duas 

repetições. Cada unidade experimental foi constituída por uma fileira de 1,0 metro com 10 

sementes por metro. Foram avaliados parâmetros genéticos, as correlações entre caracteres e os 

ganhos genéticos obtidos pelos índices de distância genótipo-ideótipo, e pelo índice da soma de 

"ranks" de Mulamba & Mock (1978). Formaram-se grupos distintos de médias para os 

caracteres avaliados. A seleção por meio do índice de distância genótipo-ideótipo apresentou 
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um ganho de seleção total de 169,65%, enquanto o índice da soma de "ranks" de Mulamba & 

Mock (1978) obteve um ganho total de 174,87%. 

Palavras-chave: Glycine max, índices de seleção, parâmetros genéticos. 
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CHAPTER II 

 

ESTIMATES OF GENETIC PARAMETERS FOR GRAIN PRODUCTION 

AND PRECOCITY IN THE F2 AND F2:3 GENERATIONS OF SOYBEAN 

 

ABSTRACT 

Genetic improvement programs aim to develop cultivars with high yield potential, early 

maturity, and resistance to biotic and abiotic stresses. Evaluations of genetic parameters in plant 

breeding involve selecting promising individuals and progenies in early inbreeding generations, 

such as F2 and F3, in order to advance only the most productive genotypes with superior 

agronomic traits. The objectives of this study were to estimate genetic and phenotypic 

parameters in F2 and F2:3 populations; evaluate different strategies for genotype selection; and 

select superior progenies, aiming at the improvement of agronomic traits and grain production. 

The experiment was conducted at the Capim Branco Experimental Farm, Federal University of 

Uberlândia, in Uberlândia, MG. Early populations in the F2 and F2:3 generations, derived from 

a biparental cross between SYN1163RR and UFUS7415, were evaluated. In the first stage of 

the experiment, genetic parameters of 360 individuals in the F2 generation and 100 genotypes 

from each parental line were assessed. Heritability ranged from 52.41% for plant height at 

flowering to 89.74% for grain yield per plant in the F2 generation. Transgressive segregants 

were obtained for the traits under study, including days to flowering and maturity, plant height 

at flowering, first pod height, total number of nodes, branched and productive nodes, number 

of pods with 1 grain, and yield. It was concluded that the highest selection gains were obtained 

for the traits number of pods with 2 grains (85.72%), yield (64.31%), and number of nodes at 

flowering (53.27%), all related to grain production. In the second stage of the experiment, 91 

genotypes in the F2:3 generation and their parentals were evaluated using a randomized block 

design with two replications. Each experimental unit consisted of a row of 1.0 meter with 10 

seeds per meter. Genetic parameters, correlations between traits, and genetic gains were 

evaluated using the Genotype-Ideotype distance index and the Mulamba & Mock (1978) rank 

sum index. Distinct groups of means were formed for the traits under study. Selection through 

the Genotype-Ideotype distance index resulted in a total selection gain of 169.65%, while the 

Mulamba & Mock (1978) rank sum index achieved a total gain of 174.87%. 

Keywords: Glycine max, selection indices, genetic parameters. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

O melhoramento genético da soja é um campo complexo e dinâmico, com o objetivo 

de desenvolver cultivares com características superiores (Vianna et al., 2019). A eficácia dos 

programas de melhoramento depende da compreensão e aplicação de estimativas de 

parâmetros genéticos, como herdabilidade, variâncias genéticas e fenotípicas e número de 

genes que fornecem a base para a tomada de decisões e a implementação de estratégias 

eficientes na seleção de indivíduos superiores (Onwubiko; Uguru; Chimdi, 2019). 

Nos programas de melhoramento genético, é comum a mensuração de diversos 

caracteres visando a seleção simultânea de alguns deles. Assim, a linhagem selecionada deve 

reunir uma série de atributos favoráveis capazes de superar os genitores. A seleção baseada 

em um ou poucos caracteres pode resultar em alterações desfavoráveis em outros, devido à 

presença de correlações negativas entre eles. Para mitigar esse problema, uma estratégia 

amplamente utilizada pelos melhoristas é o emprego de índices de seleção, que permitem 

agregar múltiplas informações contidas na unidade experimental, visando a seleção com 

base em um conjunto de variáveis que combine diversos atributos de interesse econômico 

(Cruz et al., 2012). 

Dessa forma, o presente estudo teve como escopo estimar parâmetros genéticos entre 

caracteres de interesse agronômico em duas populações segregantes F2 e F2:3 de soja, além 

de selecionar progênies superiores por meio de índices de seleção, com foco em precocidade 

e produção de grãos. 

 

2 MATERIAL E MÉTODOS 

 

 

2.1 Local do experimento 

 

 

O experimento foi realizado em casa de vegetação e campo, na área experimental do 

Programa de Melhoramento Genético de Soja da Universidade Federal de Uberlândia (UFU), 

localizada na Fazenda Capim Branco, em Uberlândia - MG (18º52' S; 48º20' W e 805 m de 

altitude). 

 

2.2 Escolha dos genitores, obtenção de sementes híbridas e da população  segregante F2 
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Para instalação dos blocos de cruzamentos, foram selecionados dois genitores 

contrastantes com objetivo de desenvolver populações segregantes (Tabela 1). 

 

Tabela 1 – Características das duas cultivares de soja utilizados como genitores  

Cultivar CF CH TC Ciclo (d) GMR 

Genitor ♀      

UFUS7415 Roxa Roxo Determinado 110 a 120 7,2 

Genitor ♂      

SYN1163RR Roxa Roxo Indeterminado 105 a 112 6,3 

CF: cor da flor; CH: cor do hipocótilo; TC: tipo de crescimento; d: dias; GMR: grupo de maturidade 

relativa; Fonte: Programa de Melhoramento Genético de Soja – UFU. 

 

O genitor UFUS7415 apresenta resistência às doenças geradas pelos patógenos Septoria 

glycines, Cercospora sojina, Peronospora manshurica, Xanthomonas axonopodis e Diaporthe 

phaseolorum, enquanto o genitor Syn1163RR é resistente às doenças Diaporthe aspalathi, 

Phakopsora pachyrhizi, Cercospora sojina e Xanthomonas axonopodis. A semeadura dos 

genitores foi realizada em vasos de 5 dm³, contendo como substrato 2/3 de solo e 1/3 de matéria 

orgânica. Em cada vaso foram semeadas seis sementes a 3 cm de profundidade, com a 

semeadura realizada de forma escalonada, a cada três dias, para garantir a sincronia do 

florescimento dos parentais. No V5, removeram-se os meristemas apicais das plantas para evitar 

o estiolamento e favorecer a ramificação. 

As adubações foram realizadas a cada 15 dias com NPK, na formulação 02-18-12, e o 

composto nitrogenado monoamônio fosfato (MAP). Realizaram-se duas irrigações diárias, 

além de tratos culturais e fitossanitários, incluindo a aplicação de fungicidas e inseticidas, 

conforme as recomendações para a cultura da soja (EMBRAPA, 2014). As hibridações 

artificiais foram feitas por meio da técnica de emasculação das flores, utilizando-se o genitor 

masculino (SYN1163RR) antes que ocorresse a autofecundação. O pólen foi coletado do 

genitor feminino (UFUS7415) e aplicado no estigma da flor emasculada, que foi devidamente 

identificada com uma etiqueta (SEDIYAMA, 2015). 

Após o estádio R8, foi realizada a colheita das vagens, obtendo-se 16 sementes híbridas 

F1, que foram semeadas em vasos previamente preparados, de maneira semelhante ao bloco de 

cruzamento, e mantidas em casa de vegetação. A certificação das sementes híbridas foi feita 

com base no gene marcador dominante para cor do hipocótilo e cor da flor (SEDIYAMA, 2009). 
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2.3 Implantação e condução da população F2 

 

 

Obteve-se um total de 180 sementes da geração F2, derivadas da colheita das sementes 

híbridas F1, cultivadas em casa de vegetação. A população F2 foi conduzida na área 

experimental da Fazenda Capim Branco da UFU. Antes da semeadura, o solo foi preparado 

com uma aração seguida de duas gradagens (uma grade aradora e uma niveladora), e as linhas 

foram abertas, espaçadas em 0,5 m. A adubação de semeadura foi realizada manualmente com 

o fertilizante NPK 08-28-16, na dose de 400 kg ha⁻¹. 

As sementes F2 foram previamente tratadas com uma mistura de fipronil (250 g L⁻¹), 

piraclostrobina (25 g L⁻¹) e tiofanato-metílico (225 g L⁻¹), e inoculadas com as estirpes de 

Bradyrhizobium japonicum, SEMIA 5079 e SEMIA 5080. Em seguida, foram semeadas 

manualmente no dia 22 de setembro de 2021, com a adoção de 3 sementes por metro, espaçadas 

a 30 cm. No total, foram semeadas 12 linhas de 10 metros, sendo 3 linhas de cada parental (P1 

e P2) e 6 linhas da geração F2. 

No estádio V4 foi realizada a aplicação de micronutrientes (cobalto e molibdênio), 

utilizando uma bomba costal com volume de 20 L (pressão máxima de 5 bar e vazão de 600 ml 

min⁻¹), além de adubação de cobertura com cloreto de potássio (KCl) aplicada a lanço na dose 

de 150 kg ha⁻¹ (Fehr; Caviness, 1977). O controle de doenças e pragas foi realizado a cada 30 

dias, com aplicação de fungicida trifloxistrobina/rotioconazol (0,4 L ha⁻¹) e inseticidas 

tiametoxam/lambda-cialotrina (150 mL ha⁻¹) e acefato (750 g kg⁻¹), com adição de adjuvante 

(428 g L⁻¹ de óleo mineral). Foram realizadas duas capinas manuais até o fechamento da cultura. 

 

2.4 Obtenção e condução da geração F2:3 

 

 

A partir dos dados de produção de grãos por planta dos indivíduos da população F2, 

foram selecionadas 92 progênies F2:3, que foram semeadas em campo no dia 12 de novembro 

de 2022, juntamente com quatro linhas de cada parental por bloco: UFUS7415, SYN1163RR e 

a cultivar UFUS6901. Adotou-se o delineamento experimental de blocos casualizados com duas 

repetições. Cada unidade experimental consistiu em uma fileira de 6,0 m com 12 sementes por 

metro. 

O preparo do solo foi realizado de forma convencional, com uma aração e duas 

gradagens (grade aradora + grade niveladora). A abertura das linhas foi feita mecanicamente 

com um sulcador, mantendo um espaçamento de 0,5 m entre as linhas. A adubação de 
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semeadura foi realizada manualmente com 400 kg ha⁻¹ do formulado NPK 02-28-16, seguido 

do revolvimento do adubo com o solo. As sementes foram previamente tratadas com fipronil 

(250 g L⁻¹), piraclostrobina (25 g L⁻¹) e tiofanato-metílico (225 g L⁻¹), e inoculadas com as 

estirpes de Bradyrhizobium japonicum, SEMIA 5079 e SEMIA 5080. 

No estádio V4, foi realizada uma adubação foliar com micronutrientes (cobalto e 

molibdênio) e uma adubação de cobertura com cloreto de potássio (KCl) a lanço, na dose de 

150 kg ha⁻¹ (Fehr; Caviness, 1977). Para o controle de plantas infestantes foram aplicados 

herbicidas: um pré-emergente (S-metolacloro, dose de 1,4 L ha⁻¹), capina manual e um pós- 

emergente (methyl (R)-2, dose de 0,5 L ha⁻¹) quando a soja estava no estádio V4 (Fehr; 

Caviness, 1977). O controle de doenças e pragas foi realizado a cada 45 dias, com a aplicação 

de fungicida trifloxistrobina/protioconazol (0,4 L ha⁻¹) e inseticida tiametoxam/lambda- 

cialotrina (150 mL ha⁻¹) e acefato (750 g kg⁻¹), com adição de adjuvante (428 g L⁻¹ de óleo 

mineral). 

Durante o período de ausência de chuvas, foi realizada irrigação com aspersores, 

utilizando uma lâmina de água de 30 mm durante uma hora, com frequência de irrigação a cada 

três dias. 

 

2.5 Caracteres avaliados nas gerações F2 e F2:3 

 

As avaliações foram realizadas nas gerações F2, F2:3 e nos parentais SYN1163RR (P1) e 

UFUS7415 (P2). Todos os 180 indivíduos da geração F2 foram avaliados, juntamente com 25 

indivíduos de cada parental (P1 e P2). Na geração F2:3, foram selecionados três indivíduos por 

fileira, incluindo os parentais e as progênies, para a realização das avaliações fenotípicas. 

As avaliações realizadas foram: 

a. Número de dias para a emergência (NDE): número de dias decorridos entre plantio e a 

emergência (VE); 

b. Número de dias para o florescimento (NDF): número de dias decorridos entre a 

emergência (VE) e o aparecimento da primeira flor aberta na haste principal (R1); 

c. Número de dias para a maturidade (NDM): número de dias decorrentes entre a 

emergência (VE) e o estádio (R8), quando 95% das vagens se encontram na cor 

característica do genótipo; 
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d. Altura da planta no florescimento (APF): altura medida em centímetros, da haste 

principal, medida do solo até o último nó visível, no florescimento (R1); 

e. Altura da planta na maturidade (APM): altura medida em centímetros, da haste 

principal, medida do solo até o último nó visível, na maturidade (R8); 

f. Altura da primeira vagem (APV): altura medida em centímetros, do solo até a inserção 

da primeira vagem na haste principal; 

g. Número de nós no florescimento (NNF): número total de nós na haste principal a partir 

do nó cotiledonar no florescimento (R1); 

h. Número de nós totais (NNT): número total de nós na haste principal a partir do nó 

cotiledonar na maturidade (R8); 

i. Número de nós produtivos (NNP): número total de nós ou ramos na haste principal com 

a presença de vagens (R8); 

j. Número de nós ramificados (NNR): número total de nós com ramificações da haste 

principal (R8); 

k. Número de vagens com 1 grão (1G): número total de vagens com um grão, na planta, 

posterior a colheita; 

l. Número de vagens com 2 grãos (2G): número total de vagens com dois grãos, na planta, 

posterior a colheita; 

m. Número de vagens com 3 grãos (3G): número total de vagens com três grãos, na planta, 

posterior a colheita; 

n. Número de vagens totais (NVT): número de vagens totais, na planta, posterior a 

colheita; 

o. Produção de grãos por planta (PGP): peso total de grãos de soja produzidos por planta, 

expressa em gramas (geração F2 e F2:3) e 

p. Produção de grãos por fileira (PGF): após a colheita, cada fileira foi trilhada e os grãos 

beneficiados, em seguida obteve-se o peso de grãos produzidos por fileira, expressa em 

gramas (geração F2:3). 

As avaliações fenotípicas foram realizadas de acordo com os estádios fenológicos da 

soja, determinados pela escala de Fehr e Caviness (1977). 
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𝑓 (𝐹2) 

𝑚 (𝐹2) 

 𝜎 + 𝜎 

ℎ  = 
𝑔 

𝑔 

2.6 Análises genético-estatística para geração F2 

 

 

As estimativas de médias, variâncias e parâmetros genéticos foram obtidas a partir das 

informações dos genitores (P1 e P2) e da geração F2. Por meio da análise das gerações, foram 

obtidas as seguintes estimativas relativas à população segregante F2: 

 

 

Variância genotípica em F2: 
 

 

𝜎 
2 

( 
) = 𝜎 2 − 𝜎 2 

 
Sendo: 

𝑔 𝐹2 𝐹(𝐹2) 𝑚 (𝐹2) 

𝜎 
2 

: variância fenotípica em F2; 

𝜎 2 
: variância do meio em F2 – calculada pela seguinte equação: 

 

 
2 2 

𝜎 2 =  𝑃1 𝑃2 
𝑚 (𝐹2) 2 

 

 

Herdabilidade no sentido amplo: 
 

𝜎 2 
2 
𝑎 𝜎 2 

 
 

 
𝐹2) 

𝑓 (𝐹2) 

 

 
Número de genes envolvido na determinação do caráter: 

 

 
𝑅2(1 + 0.5𝑘2 ) 

ƞ = 
8𝜎2 

 

 
Sendo, 

R calculado por: 

 

 

𝑅 = 𝑀𝐴𝑋(𝐹2) − 𝑀𝐼𝑁(𝐹2) 
 

 
Onde: 

( 



50 
 

𝑔 

𝑎 

n: número de genes; 

R: amplitude entre as médias dos genitores; 

𝜎 
2 

( 𝐹2): variância genética. 

 

 

- Predição de ganhos de seleção da população F2: 

 

𝐷𝑆 = 𝑋𝑠 − 𝑋𝑜 

Sendo: 

𝐷𝑆: diferencial de seleção; 

𝑋𝑠: média dos indivíduos selecionados em F2; 

𝑋𝑜: média da população F2. 

 

 

- Predição do ganho por seleção nas gerações F2: 

 
∆𝐺 = 𝐷𝑆𝐻2  e 𝐺𝑆% = 

∆𝐺 

𝑎 

 

Sendo: 

 

𝑋𝑂 

∆𝐺: ganho de seleção predito; 

DS: diferencial de seleção; 

𝐻2: herdabilidade no sentido amplo em F2; 

GS (%): ganho de seleção em porcentagem; 

𝑋𝑜: média da população F2. 

 

 

2.7 Análise genético-estatística para a geração F2:3 

 

 

A análise de variância (ANOVA) foi realizada por meio do teste de médias de Scott- 

Knott a 5% de probabilidade. A ANOVA seguiu o modelo estatístico aleatório, considerando 

delineamento de blocos casualizados e os efeitos de genótipo aleatório. 

Yij= μ + Gi + Bj + εij 

 

Sendo: 

Yij: valor de cada caráter em uma parcela que compreende o i-ésimo genótipo no j-ésimo bloco; 

µ: média geral do caráter; 
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Gi: efeito do genótipo considerado aleatório i; 

Bj: efeito do bloco considerado aleatório j; 

εij: efeito do erro considerado aleatório. 

 

Foram estimados o coeficiente de variação genotípica (CVg) e a razão entre o 

coeficiente de variação genotípica e ambiental (CVg/CVe). 

 

𝐶𝑉𝑔 = 
𝜎 𝑔 

 
 

𝑚 
𝑥 100 

 
Sendo: 

CVg: coeficiente de variação genético; 

𝜎𝑔 : estimativa do desvio padrão genotípico; 

m: média observada do caráter. 

 

 

A herdabilidade foi estimada com base na equação: 
 

 

 

ℎ2 = 
𝜎 2̂𝑔  

 
 

𝑄𝑀𝑇/𝑟 
 

 

 

 
Onde: 

h²: herdabilidade; 

𝜎 2̂𝑔 :  variância genética; 

𝜎2̂ 
(𝑄𝑀𝑇 − 𝑄𝑀𝑅) 

= 
𝑟 

QMT: quadrado médio dos genótipos na ANOVA; 

QMR: quadrado médio do resíduo na ANOVA; 

r: número de repetições. 

Adotou-se as seguintes estratégias de seleção: seleção direta, seleção indireta e seleção 

baseada em índices. Foi determinado o ganho de seleção para os caracteres aplicando 

intensidades de seleção de 20%. 

Os ganhos de seleção (GS) para a seleção direta e indireta foram baseados no diferencial 

de seleção pelas fórmulas a seguir: 

𝑔 
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j(i)  i 

 

GSi = (Xsi-Xoi) Hi
2 = DSi Hi

2 

 

Sendo: 

GSi: ganho de seleção direto no i-ésimo caráter; 

Xsi: média das progênies selecionadas para o caráter i; 

Xoi: média original da população para o caráter i; 

Hi2: herdabilidade do caráter i; 

DSi: diferencial de seleção praticado na população. 

 

GSj(i) = DS  H 2 

 

Onde: 

GSj(i): ganho de seleção indireto no j-ésimo caráter pela ação no i-ésimo caráter; 

DSj(i): diferencial de seleção indireto obtido em função da média do caráter j nos indivíduos 

selecionados com base no caráter i. 

 

A classificação dos genótipos pelo índice de seleção, baseado na soma de "ranks", é 

realizada conforme a ordem de ganhos favoráveis ao melhoramento. Com base nos ganhos de 

seleção direta e indireta, soma-se as ordens de cada caráter para o genótipo, resultando em 

uma medida referida como índice, conforme descrito pela seguinte equação: 

 

 

I = r1 + r2 + rn 

 

Sendo: 

I: valor do índice para determinado genótipo; 

rj: classificação de um indivíduo para o caráter j; 

rn: número de variáveis consideradas no índice. 

 

Outro índice de seleção analisado foi o da distância genótipo-ideótipo, no qual foram 

calculadas a média, os valores máximos e mínimos de cada caráter. Considerou-se 
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𝑗 

𝑗 

Xij como a média do valor fenotípico do caráter j no genótipo i; Yij como a média transformada 

do valor fenotípico; e Cij como a constante relativa à depreciação da média do genótipo. 

 

Deste modo teve-se: 

 

Se LIj ≤ Xij ≤ LSj, então Yij = Xij; 

Se Xij<LIj, Yij = Xij + VOj – LIj – Cj; 

Se Xij>LSj, Yij = Xij + VOj – LSj +Cj. 

 

Sendo: 

LIj: limite inferior a ser apresentado pelo genótipo para o caráter j; 

LSj: limite superior a ser apresentado pelo genótipo para o caráter j; 

VOj: valor ótimo a ser apresentado pelo genótipo. 

 

Considerou-se então: Cj = LSj - LIj. Assim, o valor da constante Cj garantiu que qualquer 

valor de Xij dentro do intervalo de variação em torno do que era satisfatório resultasse em um 

valor de Yij com magnitude próxima do valor ótimo (VOj). Os valores Yij obtidos por 

transformação foram então padronizados e ponderados pelos pesos atribuídos a cada caráter 

conforme a equação: 

 

𝑌𝑗 
𝑌𝑖𝑗 = √𝑎𝑗 

𝑆(𝑌 ) 
 

 
Onde: 

S(Yj): desvio-padrão dos valores fenotípicos médios obtidos pela transformação; 

aj: peso ou valor econômico da característica. 

 

 

O valor ótimo para seleção do genótipo foi calculado de acordo com a equação: 

𝑉𝑂𝑗 
𝑉𝑂𝑖𝑗 = √𝑎𝑗 

𝑆(𝑌 ) 
 

 
Posteriormente, foram calculados os índices com base na distância entre os genótipos e 

o ideótipo (DGI), de acordo com a equação: 
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𝑛 
1 

𝐼𝐷𝐺𝐼 = √
𝑛 
∑ 

𝑗=1 

(𝑌𝑖𝑗 − 𝑉𝑂𝑗)² 

A ordem de seleção será estabelecida em decréscimo para o número de dias até o 

florescimento e a maturidade, e em acréscimo para os demais caracteres. As análises estatísticas 

foram realizadas utilizando o programa computacional genético-estatístico Genes (Cruz, 2016). 

 

3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

 

3.1 Parâmetros fenotípicos e genéticos em população F2 de soja 

 

 

A análise de médias no estudo da herança e do potencial genético em soja é fundamental 

para compreender as variações fenotípicas entre os parentais e a contribuição genética para os 

caracteres em estudo (Borém et al., 2021). A divergência genética entre os parentais é essencial 

para a investigação da herança e é obtida por meio de cruzamentos envolvendo genitores 

homozigotos contrastantes para uma determinada característica, permitindo a compreensão da 

estrutura genética da população e a inferência de sua variância genética (Baldissera et al., 2014). 

As estimativas de médias dos caracteres agronômicos dos parentais e da geração F2 estão 

apresentadas na Tabela 2. Os parentais SYN1163RR (P1) e UFUS7415 (P2) mostraram-se 

contrastantes para a maioria dos caracteres avaliados, resultando em progênies com elevado 

efeito heterótico, justificando, assim, a natureza deste estudo. 

Na Tabela 2, são apresentadas as médias dos caracteres agronômicos das gerações P1, 

P2 e F2. Para o caráter número de dias para o florescimento (NDF) observou-se uma fase 

vegetativa curta para ambos os parentais e a geração F2, com uma diferença de menos de 1 dia 

entre os parentais e 3 dias a mais na geração F2 em relação ao parental mais tardio (Tabela 2). 

Em um estudo para a determinação da herança de caracteres relacionados à precocidade e a 

caracteres agronômicos em uma população segregante F2 de soja no município de Uberlândia- 

MG, os autores encontraram uma média de 50,89 dias até o florescimento, superior à obtida 

nesta pesquisa (Shigihara et al., 2018). Em outros estudos, para a estimativa de parâmetros 

genéticos em uma população F2:3 de soja, foi observada uma média de 45,92 dias para o 

florescimento, resultado também acima dos obtidos neste trabalho (Santos et al., 2017). 
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Tabela 2 – Estimativas de médias de caracteres agronômicos obtidos nas gerações P1, P2 e F2 

em soja cultivada em campo na safra 2020/2021 no município de Uberlândia - MG    
   Geração  

Parâmetro Caracteres SYN1163RR UFUS7415 F2 

 NDF 31,89 31,08 35,20 

 NDM 98,05 108,77 102,40 

 APF 16,58 39,61 30,02 

 NNF 7,44 11,85 8,33 

 APM 38,05 52,42 69,23 

 APV 5,03 13,79 10,36 

Médias NNT 14,11 13,46 16,76 

 NNR 2,94 6,50 5,82 

 NNP 13,22 6,50 15,54 

 NVT 59,72 89,96 91,57 

 NSV 2,17 2,15 2,08 

 1G 10,17 12,27 16,59 

 2G 28,94 51,42 49,31 

 3G 20,61 26,27 25,66 

 PGP 91,92 92,83 159,95 

NDF e NDM: número de dias para florescimento e para maturidade, respectivamente; APF e APM: altura da planta 

no florescimento e na maturidade (cm), respectivamente; NNF: número de nós na haste principal no florescimento; 

APV: altura da primeira vagem na haste principal; NNT e NNP: número de nós totais e produtivos na haste 

principal, respectivamente; NNR: número de nós ramificados; 1G: número de vagens com 1 grão; 2G: número de 

vagens com 2 grãos; 3G: número de vagens com 3 grãos; NVT: número de vagens totais; NSV: número de 

sementes por vagem; PGP: produção de grãos por planta (gramas). Fonte: a autora. 

Para o número de dias até a maturidade, a cultivar SYN1163RR apresentou um ciclo 

menor, sendo considerada de ciclo precoce, em comparação a cultivar P2, com uma diferença 

de 10,72 dias. Os grupos de maturidade relativa (GMR) no estado de Minas Gerais são 

classificados em: semiprecoce (101 a 110 dias), médio (111 a 125 dias), semitardio (126 a 145 

dias) e tardio (acima de 145 dias) (Embrapa Soja, 2013). 

É fundamental observar o GMR de cada cultivar, pois este está relacionado aos genes 

que controlam o florescimento e a maturação. Cada cultivar é posicionada em macrorregiões 

definidas de acordo com a latitude e a resposta ao fotoperíodo (Alliprandini et al., 2009). A 

capacidade das cultivares de se adaptarem às diversas regiões produtoras do Brasil depende de 

genes específicos e de suas interações, que determinam a variabilidade genética (Amaral et al., 

2022). 

Os alelos dominantes E1, E2 (homólogo de Gigantea [GIa]), E3 (homólogo de 

Fitocromo A3, PHYA3), E4 (PHYA2), E7, E8, E10 (ou FT4), Tof4 (E1 como 1a, E1 la), Tof11 

(Pseudo-response regulador 3a, PRR3a) e Tof12 (PRR3b), foram identificados como 
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responsáveis por atrasar a floração (HOU et al., 2023). Para antecipar a floração, foram 

identificados alelos dominantes como E6/J (Early flowering 3, ELF3), E9 (ou LJ16.1, FT2a), 

E11, LJ16.2 (FT5a), Tof5 (Fruitfull 2a, FUL2a), Tof16 (Late elongated hypocotyl 1a, LHY1a), 

Tof18 (Suppressor of overexpression of co 1a, SOC1a) e QNE1 (HOU et al., 2023). De modo 

geral, com exceção dos genes E6, E9, E11 e J, o alelo dominante dos genes E confere 

florescimento e maturidade com maiores GMR, enquanto o aumento no número de alelos 

recessivos resulta em menores GMR (Lin et al., 2021; Samanfar et al., 2017; Wang et al., 2020). 

A variação no número de dias para o florescimento é crucial para o posicionamento das 

cultivares e está associada ao potencial produtivo da cultivar. Cultivares com GMR mais alto, 

quando posicionadas em latitudes maiores, apresentam plantas mais altas e ciclos mais longos. 

Por outro lado, cultivares com GMR mais baixo resultam em plantas menores e ciclos mais 

curtos (Vilas Boas et al., 2024). A média na geração F2 para NDF e NDM foi de 35,20 e 102,40 

dias, respectivamente, superiores aos valores dos parentais (Tabela 2). 

Os caracteres APF, APM, APV e NNT apresentam altos índices de correlação fenotípica 

e genotípica entre si em linhagens de soja, sugerindo que plantas mais altas na floração também 

serão mais altas na maturidade, apresentando maior altura na inserção da primeira vagem e 

número de nós (Leite et al., 2015). Contudo, plantas com altura superior a 100 cm tendem ao 

acamamento, dificultando a colheita mecanizada da cultura. Para evitar perdas durante a 

colheita, a altura da primeira vagem indicada é de aproximadamente 15 cm, que corresponde à 

altura da barra de corte das colhedoras (Almeida et al., 2011). 

A população F2 do presente experimento teve uma média de APF e APM de 30,02 e 

69,23 cm, respectivamente, sendo mais altas do que as populações parentais e inferiores ao 

limite de 100 cm (Tabela 2). A média de 10,36 cm de altura para a primeira vagem na geração 

F2 está próxima ao valor indicado e é superior à média do parental P1 (Tabela 2). Como 

esperado, devido à correlação positiva entre a altura das plantas e o número de nós, as plantas 

da geração F2 apresentaram mais nós do que os parentais, com uma média de 16,76 nós por 

planta (Tabela 2). Esses nós foram classificados em nós ramificados (NNR) e produtivos 

(NNP), sendo observadas em média 5,82 ramificações e 15,54 nós que produziram vagens na 

geração F2 (Tabela 2). Apesar de a população F2 não ter superado ambos os parentais em NNR, 

o valor para NNP foi maior na geração segregante em comparação aos genitores. 

O caractere número de vagens totais (NVT) é de extrema importância para o 

melhoramento genético, uma vez que contribui para o rendimento de grãos (Almeida et al., 

2011). No presente trabalho, foram obtidas, em média, 91,57 vagens por planta na geração F2, 
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superando os valores dos parentais (Tabela 2). O número de sementes por vagem (NSV), assim 

como o número de grãos por vagem, são componentes importantes do rendimento e são 

amplamente utilizados na seleção direta em programas de melhoramento durante experimentos 

de campo (Jiang et al., 2023). Embora a população F2 não tenha superado ambos os parentais, 

apresentou valores elevados de NSV, com médias de 1G, 2G e 3G de 2,08; 16,59; 49,31; e 

25,66, respectivamente (Tabela 2). 

Um incremento significativo foi observado na produção de grãos por planta (PGP) na 

geração F2, que alcançou 159,95 gramas, em comparação a 91,92 gramas do parental P1 e 92,83 

gramas do parental P2 (Tabela 2). A massa relacionada à produção de grãos por planta na 

geração F2 é um caráter de alta correlação com a produtividade em uma população homozigota, 

sendo um dos principais caracteres de seleção para o melhoramento genético da soja (Smiderle 

et al., 2019). O cruzamento entre os parentais foi eficiente na obtenção de uma população 

segregante mais precoce, com um maior número de nós, em particular os nós produtivos, 

refletindo em uma maior produção de grãos por planta (Tabela 2), o que indica a possibilidade 

de sucesso na seleção de genótipos superiores. 

Para confirmar a viabilidade da seleção de novos genótipos dentro da população F2, os 

parâmetros genéticos para os parentais e a geração F2 foram estimados e descritos na Tabela 3. 

A estimativa dos parâmetros genéticos associados às características de interesse permite o 

planejamento de estratégias de seleção nos programas de melhoramento. Os valores estimados 

de variância, bem como seus componentes genéticos, fenotípico e ambiental, e a herdabilidade, 

fornecem informações sobre o quanto as características de interesse são geneticamente 

controladas e transmitidas para as gerações subsequentes (Venconvsky; Barriga, 1992). 

 

Tabela 3 – Estimativas dos componentes de variância, herdabilidade no sentido amplo e 

número de genes de caracteres agronômicos obtidos nas gerações P1, P2 e F2, em soja na safra 

2020/2021 no município de Uberlândia – MG. 

  Parâmetros Genéticos  

Caracteres 𝛿2 
𝐹 𝛿2 

𝐺 𝛿2 
𝐸 ℎ2 

𝑎 N° G 

NDF 30,64 23,51 7,12 76,74 1,72 

NDM 87,18 78,89 8,29 90,49 6,48 

APF 44,16 23,14 21,01 52,41 4,86 

NNF 71,36 70,34 1,01 98,58 16,38 

APM 454,17 420,89 33,29 92,67 3,06 

     continua 
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  Parâmetros Genéticos  

Caracteres 𝛿2 
𝐹 𝛿2 

𝐺 𝛿2 
𝐸 ℎ2 

𝑎 N° G 

APV 13,17 7,12 6,05 54,06 5,69 

NNT 16,96 12,20 4,76 71,95 4,09 

NNR 2,09 -0,45 2,55 -21,49 -13,60 

NNP 15,64 10,88 4,76 69,58 4,59 

NTV 2052,57 1215,06 837,51 59,19 5,73 

NSV 0,03 0,02 0,02 50,59 6,12 

1G 89,21 47,84 41,37 53,63 12,08 

2G 736,30 428,87 307,43 58,25 6,91 

3G 319,19 176,80 142,39 55,39 5,60 

PGP 6809,95 6111,17 698,77 89,74 3,67 

     conclusão 

NDF e NDM: número de dias para florescimento e para maturidade, respectivamente; APF e APM: altura da 

planta no florescimento e na maturidade, respectivamente; NNF: número de nós na haste principal no 

florescimento; NNT e NNP: número de nós na haste principal totais e produtivos, respectivamente; APV: altura 

da primeira vagem; 2G: vagens com 2 grãos; 3G: vagens com 3 grãos; NVT: número de vagens totais; NSV: 
número de sementes por vagens; PGP: produção de grãos por planta em gramas; 𝛿2 : variância fenotípica; 𝛿2 : 

𝐹 𝐺 
variância genética; 𝛿2 : variância ambiental; 𝐻2: herdabilidade no sentido amplo; N° G: número de genes. 

𝐸 𝑎 
Fonte: a autora. 

 

Conhecer os componentes de variação dos caracteres de interesse dentro de uma 

população segregante permite entender sua estrutura genética (Baldissera et al., 2014). No 

presente trabalho, o caráter PGP apresentou os maiores índices de variância fenotípica 

(6809,95) e genética (6111,17), enquanto o menor valor de variância fenotípica foi encontrado 

para NSV (0,03) e o menor valor de variância genética para NNR (-0,45) (Tabela 3). A variância 

ambiental, por sua vez, oscilou entre 0,02 (NSV) e 837,51 (NTV). Baixas estimativas de 

variância fenotípica e ambiental para o caráter NSV também foram observadas por Teixeira et 

al. (2017). As elevadas estimativas de variância genética, associadas a menores valores de 

variância ambiental, indicam a possibilidade de seleção de melhores genótipos nessa população, 

especialmente para a produção de grãos por planta e o número total de vagens. 

A herdabilidade em sentido amplo é calculada pela razão entre a variância genética e a 

variância fenotípica (Hamawaki et al., 2012). O menor valor de variância genética do caráter 

NNR refletiu na menor herdabilidade também para esse caráter (Tabela 3). Por outro lado, os 

caracteres relacionados ao ciclo NDF (76,74%) e NDM (90,49%), à arquitetura vegetal NNF 

(98,58%), APM (92,67%) e NNT (71,95%), além da produção PGP (89,74%), apresentaram 

herdabilidade superior a 70% (Tabela 3). A herdabilidade é um parâmetro fundamental para 

programas de melhoramento, pois indica quanto das características fenotípicas é resultante da 
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variância genética na população (Hamawaki et al., 2012). A variação observada, entre as 

estimativas de herdabilidade para os diferentes caracteres avaliados, é esperada e pode ser 

justificada pela divergência genética entre os parentais (Castro et al., 2018). Valores acima de 

70%, são considerados altos, e indicam potencial de sucesso na seleção de genótipos superiores 

para essas características (Visscher; Hill; Wray, 2008). 

Para classificar os caracteres como monogênicos, oligogênicos ou poligênicos, foram 

estimados o número de genes relacionados ao controle deles. O número de genes oscilou entre 

-13,60 para o caráter NNR a 19,38 para NNF (Tabela 3). Todos os caracteres avaliados podem 

ser considerados oligo ou poligênicos, reforçando que se trata de características quantitativas, 

ou seja, aquelas controladas por muitos genes em vários loci (Bespalhok; Guerra; Oliveira, 

2005). 

A alta divergência genética entre os parentais, favorece a obtenção de indivíduos 

transgressivos nas gerações segregantes (Streck et al., 2017). Os segregantes transgressivos são 

aqueles que apresentam valores fenotípicos superiores ou inferiores aos parentais (Cruz; 

Regazzi; Carneiro, 2012; Laurindo et al., 2017). A identificação de segregantes transgressivos 

nos indivíduos da geração F2 deste trabalho foi realizada por meio da análise dos valores 

máximos e mínimos encontrados para cada caráter avaliado, os quais estão dispostos na Tabela 

4. 

Tabela 4 – Valores máximos e mínimos das gerações parentais e F2, e presença de segregantes 

transgressivos em soja na safra 2020/2021 no município de Uberlândia – MG 

Caracteres 
 Parâmetros  

Máx. Pais Mín. Pais Máx. F2 Mín F2 Transgressivo 

NDF 53,00 25,00 53,00 35,00 SIM 

NDM 144,00 92,00 144,00 80,00 SIM 

APF 52,00 12,00 43,00 13,00 SIM 

NNF 97,00 1,00 97,00 1,00 NÃO 

APM 122,50 21,00 122,50 21,00 NÃO 

APV 23,00 4,00 20,50 2,50 SIM 

NNT 26,00 4,00 26,00 6,00 SIM 

NNR 10,00 1,00 9,00 2,00 SIM 

NNP 25,00 3,00 25,00 5,00 SIM 

NVT 241,00 5,00 241,00 5,00 NÃO 

NSV 2,46 1,60 2,46 1,60 NÃO 

1G 35,00 3,00 71,00 3,00 SIM 

2G 155,00 1,00 155,00 1,00 NÃO 

3G 90,00 1,00 90,00 1,00 NÃO 

PGP 436,00 12,30 436,00 12,50 SIM 
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NDF e NDM: número de dias para florescimento e para maturidade, respectivamente; APF e APM: altura da planta 

no florescimento e na maturidade, respectivamente; NNF: número de nós na haste principal no florescimento; 

NNT e NNP: número de nós na haste principal totais e produtivos, respectivamente; APV: altura da primeira 

vagem; 2G: vagens com 2 grãos; 3G: vagens com 3 grãos; NVT: número de vagens totais; NSV: número de 

sementes por vagens; PGP: produção de grãos por planta em gramas. Fonte: a autora. 

 

Foram encontrados segregantes transgressivos para os caracteres NDF, NDM, APF, 

APV, NNT, NNR, NNP, 1G e PGP (Tabela 4). A presença desses transgressivos indica uma 

alta probabilidade de seleção de genótipos superiores para essas características (Bhering et al., 

2017). No presente estudo, observamos principalmente a presença de segregantes 

transgressivos com NDM inferior aos parentais (Tabela 4), o que indica altas chances de 

obtenção de genótipos de ciclo mais curto, uma característica de interesse para os produtores 

de soja atualmente. 

Uma vez que a análise de parâmetros genéticos indicou a possibilidade de seleção de 

genótipos superiores aos parentais na geração F2, foram selecionados os 25% melhores 

genótipos da população para cada caractere avaliado. Os caracteres relacionados ao ciclo da 

cultivar permitiram a seleção de genótipos com florescimento entre 35 e 38 dias após a 

semeadura, assim como 99 a 106 dias até a maturidade (Tabela 5). Um ciclo mais curto da 

planta no campo impacta em menor tempo de exposição a condições adversas, além de permitir 

a antecipação da segunda safra (Bueno, 2017). Em média, os indivíduos selecionados 

apresentaram 50,24 dias até o florescimento e 123,72 dias até a maturidade, representando um 

ganho genético de 14,78% e 10,08%, respectivamente (Tabela 5). Os caracteres de altura e 

número de nós no florescimento estão correlacionados à produtividade de grãos (Leite et al., 

2015). No presente trabalho, foram selecionados genótipos com altura variando entre 35 e 42 

cm e de 9 a 13 nós ao florescimento (Tabela 5). Esses valores representam uma média de 38,27 

cm e um ganho de 14,41% em altura até o florescimento, além de 12,83 nós ao florescimento, 

o que representa uma melhoria média de 50,27% em relação aos parentais (Tabela 5). 

 

Tabela 5 – Indivíduos selecionados (IS) na população F2 de soja, proveniente do cruzamento 

SYN1163RR x UFUS7415, média dos indivíduos selecionados (𝑋 𝑠) e ganho de seleção (GS %) 

de caracteres agronômicos. 

IS NDF IS NDM IS APF IS NNF 

UFUS 1 35 UFUS 1 99 UFUS 6 35 UFUS 2 9 

UFUS 3 38 UFUS 3 106 UFUS 7 40 UFUS 4 9 

UFUS 4 38 UFUS 5 103 UFUS 8 40 UFUS 5 9 

UFUS 5 35 UFUS 6 106 UFUS 11 37 UFUS 6 10 

       continua 
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IS NDF IS NDM IS APF IS NNF 

UFUS 9 38 UFUS 10 99 UFUS 17 37 UFUS 7 11 

UFUS 13 38 UFUS 13 106 UFUS 18 42 UFUS 9 9 

UFUS 19 38 UFUS 16 106 UFUS 21 37 UFUS 11 10 

UFUS 23 38 UFUS 19 101 UFUS 22 36 UFUS 14 10 

UFUS 27 38 UFUS 20 92 UFUS 34 35 UFUS 15 10 

UFUS 30 36 UFUS 30 101 UFUS 38 39 UFUS 17 9 

UFUS 31 36 UFUS 31 101 UFUS 47 43 UFUS 18 10 

UFUS 35 36 UFUS 39 106 UFUS 52 42 UFUS 19 9 

UFUS 36 38 UFUS 43 99 UFUS 68 36 UFUS 21 10 

UFUS 39 38 UFUS 44 101 UFUS 70 35 UFUS 22 10 

UFUS 40 38 UFUS 46 94 UFUS 74 37 UFUS 23 9 

UFUS 41 38 UFUS 51 106 UFUS 75 40 UFUS 24 9 

UFUS 42 38 UFUS 60 94 UFUS 76 38 UFUS 25 9 

UFUS 44 36 UFUS 62 94 UFUS 84 35 UFUS 27 9 

UFUS 45 36 UFUS 69 103 UFUS 85 36 UFUS 28 9 

UFUS 46 36 UFUS 71 104 UFUS 90 41 UFUS 29 10 

UFUS 51 38 UFUS 72 104 UFUS 93 40 UFUS 34 9 

UFUS 53 38 UFUS 78 94 UFUS 94 41 UFUS 45 10 

UFUS 59 36 UFUS 80 80 UFUS 95 39,5 UFUS 52 10 

UFUS 60 36 UFUS 82 103 UFUS 96 37,5 UFUS 56 10 

UFUS 62 38 UFUS 87 101 UFUS 102 36 UFUS 65 10 

UFUS 67 36 UFUS 92 97 UFUS 114 39 UFUS 66 11 

UFUS 68 36 UFUS 96 101 UFUS 116 35 UFUS 67 11 

UFUS 69 36 UFUS 97 101 UFUS 118 41 UFUS 68 13 

UFUS 78 36 UFUS 109 101 UFUS 119 40 UFUS 102 10 

𝑋 𝑠 50,24 𝑋 𝑠 123,72 𝑋 𝑠 38,27 𝑋 𝑠 12,83 

GS(%) 14,78 GS(%) 10,08 GS(%) 14,41 GS(%) 53,27 

       conclusão 

NDF e NDM: número de dias para florescimento e para maturidade, respectivamente; APF: altura da planta no 

florescimento; NNF: número de nós na haste principal no florescimento. Fonte: a autora. 

 

Os caracteres relacionados à altura da inserção da primeira vagem e à altura na 

maturidade estão principalmente associados à mecanização e ao melhor aproveitamento na 

colheita de grãos (Carvalho et al., 2010). Foram selecionados indivíduos da geração F2 com a 

primeira vagem a uma altura entre 5 e 8 cm (Tabela 6), o que favorece o ajuste da barra de corte 

das máquinas colhedoras. A altura na maturidade dos selecionados variou entre 87,50 e 122,5 

cm, valores maiores proporcionam o desenvolvimento de vagens, ao mesmo tempo em que 

aumenta o risco de acamamento, o que dificulta a colheita. Em média, os indivíduos 

selecionados apresentaram 5,98 cm de altura da primeira vagem e 95,12 cm de altura na 

maturidade, resultando em ganhos de 25,47% e 34,65%, respectivamente. A altura das plantas 

apresenta alta correlação com o número de nós na haste principal (Leite et al., 2015). Os 
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genótipos selecionados com maior número total de nós apresentaram entre 20 e 26 nós, com 

uma média de 22 nós. Também foi possível selecionar genótipos com 6 a 9 nós ramificados, 

resultando em uma média de 7,72 ramificações. Isso resultou em um ganho de 7,72% no número 

total de nós, mas uma redução de 7,01% no número de nós ramificados (Tabela 6). 

Tabela 6 – Indivíduos selecionados (IS) na população F2 de soja, proveniente do cruzamento 

SYN1163RR x UFUS7415, média dos indivíduos selecionados (𝑋 𝑠) e ganho de seleção (GS %) 

de caracteres agronômicos. 

IS APV IS APM IS NNT IS NNR 

UFUS 1 7,50 UFUS 8 100 UFUS 4 20 UFUS 7 8 

UFUS 10 5,50 UFUS 11 122,5 UFUS 7 21 UFUS 15 7 

UFUS 16 5 UFUS 21 95 UFUS 8 20 UFUS 16 7 

UFUS 17 7 UFUS 22 95,50 UFUS 11 26 UFUS 23 7 

UFUS 18 5,50 UFUS 23 95,50 UFUS 15 22 UFUS 26 7 

UFUS 26 6 UFUS 28 94 UFUS 21 20 UFUS 27 7 

UFUS 27 8 UFUS 29 88,50 UFUS 22 22 UFUS 28 8 

UFUS 31 8 UFUS 38 99 UFUS 28 23 UFUS 34 8 

UFUS 32 8 UFUS 45 88,50 UFUS 29 22 UFUS 45 9 

UFUS 34 3 UFUS 47 98 UFUS 34 21 UFUS 46 8 

UFUS 42 2,50 UFUS 48 98,50 UFUS 38 20 UFUS 49 9 

UFUS 44 7 UFUS 49 94,50 UFUS 45 21 UFUS 51 7 

UFUS 61 6 UFUS 50 88 UFUS 48 22 UFUS 53 8 

UFUS 67 7 UFUS 53 98,50 UFUS 49 23 UFUS 57 7 

UFUS 69 7 UFUS 54 101 UFUS 53 21 UFUS 58 7 

UFUS 72 5,50 UFUS 58 88,20 UFUS 58 23 UFUS 66 8 

UFUS 73 6,5 UFUS 70 91,50 UFUS 67 20 UFUS 67 7 

UFUS 76 7,50 UFUS 85 88 UFUS 74 20 UFUS 71 7 

UFUS 80 5 UFUS 90 87,70 UFUS 75 20 UFUS 72 9 

UFUS 82 7 UFUS 93 91,50 UFUS 76 20 UFUS 73 8 

UFUS 85 7 UFUS 94 90,20 UFUS 80 20 UFUS 74 9 

UFUS 86 6,50 UFUS 98 92 UFUS 85 23 UFUS 76 8 

UFUS 89 4,50 UFUS 99 87,50 UFUS 98 22 UFUS 80 7 

UFUS 95 6,50 UFUS 100 101 UFUS 99 25 UFUS 83 8 

UFUS 101 3 UFUS 102 108 UFUS 102 26 UFUS 84 7 

UFUS 104 3,5 UFUS 111 89 UFUS 111 24 UFUS 88 8 

UFUS 105 6 UFUS 114 99 UFUS 114 24 UFUS 93 8 

UFUS 107 6 UFUS 118 93 UFUS 118 22 UFUS 118 8 

UFUS 117 7 UFUS 119 100 UFUS 119 25 UFUS 119 8 

𝑋 𝑠 5,98 𝑋 𝑠 95,12 𝑋 𝑠 22,00 𝑋 𝑠 7,72 

GS(%) 25,47 GS(%) 34,65 GS(%) 22,47 GS(%) -7,01 

APV: altura da primeira vagem; APM: altura da planta na maturidade; NNT e NNP: número de nós na haste 

principal totais e ramificados, respectivamente. Fonte: a autora. 
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Na Tabela 7, são apresentados os valores dos melhores genótipos da geração F2 para os 

caracteres número de nós produtivos e número de vagens com 1, 2 ou 3 grãos. Esses caracteres 

são definidos como componentes da produtividade e são utilizados para a seleção indireta de 

plantas mais produtivas (Leite et al., 2015; Perini et al., 2012). Foram selecionados genótipos 

com 19 a 25 nós produtivos, 22 a 35 vagens com 1 grão, 62 a 155 vagens com 2 grãos e 35 a 

90 vagens com 3 grãos. Em média, os genótipos selecionados produziram 20,52 nós produtivos, 

representando um aumento de 22,29% em relação aos parentais. Em relação ao número de 

vagens, observou-se uma média de 29,21, 85,72 e 51,52 vagens com 1, 2 ou 3 grãos, 

respectivamente. Isso resulta em ganhos de seleção de 40,75% em vagens de 1 grão, 43,01% 

em vagens de 2 grãos e 55,79% em vagens de 3 grãos (Tabela 7). 

 

Tabela 7 – Indivíduos selecionados (IS) na população F2 de soja, proveniente do cruzamento x 

SYN1163RR x UFUS7415, média dos indivíduos selecionados (𝑋 𝑠) e ganho de seleção (GS %) de 

caracteres agronômicos. 

IS NNP IS 1G IS 2G IS 3G 

UFUS 7 19 UFUS 4 28 UFUS 4 62 UFUS 4 49 

UFUS 8 19 UFUS 11 30 UFUS 7 155 UFUS 9 40 

UFUS 11 25 UFUS 14 30 UFUS 11 126 UFUS 11 43 

UFUS 15 20 UFUS 17 26 UFUS 14 76 UFUS 21 37 

UFUS 21 19 UFUS 18 28 UFUS 18 67 UFUS 22 45 

UFUS 22 21 UFUS 21 27 UFUS 19 70 UFUS 23 52 

UFUS 23 19 UFUS 28 26 UFUS 23 64 UFUS 27 44 

UFUS 28 22 UFUS 30 22 UFUS 28 105 UFUS 28 60 

UFUS 34 19 UFUS 35 25 UFUS 34 83 UFUS 31 36 

UFUS 45 20 UFUS 45 27 UFUS 45 83 UFUS 45 62 

UFUS 48 21 UFUS 47 71 UFUS 49 75 UFUS 51 44 

UFUS 49 22 UFUS 51 33 UFUS 51 67 UFUS 53 42 

UFUS 53 20 UFUS 57 22 UFUS 55 111 UFUS 58 43 

UFUS 57 19 UFUS 58 28 UFUS 58 77 UFUS 67 59 

UFUS 58 22 UFUS 60 33 UFUS 64 62 UFUS 74 81 

UFUS 67 19 UFUS 66 35 UFUS 67 154 UFUS 76 43 

UFUS 74 19 UFUS 67 28 UFUS 73 75 UFUS 82 47 

UFUS 75 19 UFUS 74 35 UFUS 74 114 UFUS 83 90 

UFUS 76 19 UFUS 79 22 UFUS 79 72 UFUS 86 54 

UFUS 85 21 UFUS 83 28 UFUS 83 85 UFUS 87 47 

UFUS 88 19 UFUS 86 24 UFUS 93 72 UFUS 93 70 

UFUS 93 19 UFUS 95 32 UFUS 96 67 UFUS 96 45 

UFUS 98 20 UFUS 102 23 UFUS 99 74 UFUS 97 43 

UFUS 99 21 UFUS 103 23 UFUS 100 63 UFUS 98 44 

       continua 
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IS NNP IS 1G IS 2G IS 3G 

UFUS 102 24 UFUS 105 31 UFUS 102 111 UFUS 102 71 

UFUS 111 21 UFUS 107 27 UFUS 111 102 UFUS 108 35 

UFUS 114 22 UFUS 112 27 UFUS 112 75 UFUS 114 65 

UFUS 118 23 UFUS 114 26 UFUS 114 69 UFUS 118 38 

UFUS 119 22 UFUS 119 30 UFUS 119 70 UFUS 119 65 

𝑋 𝑠 20,52 𝑋 𝑠 29,21 𝑋 𝑠 85,72 𝑋 𝑠 51,52 
GS(%) 22,29 GS(%) 40,75 GS(%) 43,01 GS(%) 55,79 

       conclusão 

NNP: número de nós na haste principal produtivos; 1G: vagens com 1 grão; 2G: vagens com 2 grãos; 3G: 

vagens com 3 grãos. Fonte: a autora. 

 

Analisando o número total de vagens e o número de sementes por vagem foram 

selecionados indivíduos que produziram entre 113 e 241 vagens, com cerca de 2,21 a 2,46 

sementes por vagem (Tabela 8). Isso resultou em um ganho de seleção de 40,80%, com uma 

média de 154,69 vagens por planta e 5,14% de aumento na média de 2,29 sementes por vagem. 

Os caracteres avaliados são importantes indicadores de produtividade, no entanto, a produção 

de grãos é o principal caráter de interesse nos programas de melhoramento genético de soja 

(Bonato et al., 2000; Sediyama et al., 2005). Os indivíduos da geração F2 apresentaram um 

ganho de 64,31% em produtividade, foram selecionados indivíduos que produziram entre 

201,50 e 355,50 gramas de grãos por planta, com uma média de 274,59 gramas (Tabela 8). 

 

Tabela 8 – Indivíduos selecionados na população F2 de soja, proveniente do cruzamento SYN1163RR 

x UFUS 7415, média dos indivíduos selecionados (𝑋 𝑠) e ganho de seleção (GS %) de caracteres 

agronômicos. 
IS PGP IS NTV IS NSV 

UFUS 4 318,50 UFUS 4 139 UFUS 5 2,29 

UFUS 7 344 UFUS 7 202 UFUS 8 2,40 

UFUS 11 345,50 UFUS 11 199 UFUS 9 2,28 

UFUS 14 248 UFUS 14 137 UFUS 20 2,25 

UFUS 23 270 UFUS 21 119 UFUS 22 2,29 

UFUS 28 349,50 UFUS 23 133 UFUS 23 2,26 

UFUS 33 201,50 UFUS 28 191 UFUS 24 2,31 

UFUS 34 202 UFUS 34 132 UFUS 27 2,30 

UFUS 45 335,50 UFUS 45 172 UFUS 31 2,46 

UFUS 47 206 UFUS 47 135 UFUS 39 2,20 

UFUS 51 247,50 UFUS 51 144 UFUS 53 2,37 

UFUS 55 324 UFUS 55 165 UFUS 54 2,22 

UFUS 58 277,50 UFUS 58 148 UFUS 56 2,25 

UFUS 67 436 UFUS 66 113 UFUS 68 2,26 

     continua 



65 
 

 

IS PGP IS NTV IS NSV 

UFUS 73 222,50 UFUS 67 241 UFUS 70 2,32 

UFUS 74 436 UFUS 74 230 UFUS 82 2,31 

UFUS 76 237 UFUS 76 125 UFUS 83 2,31 

UFUS 79 237,50 UFUS 79 125 UFUS 85 2,22 

UFUS 82 230 UFUS 82 113 UFUS 86 2,23 

UFUS 83 355,50 UFUS 83 203 UFUS 87 2,38 

UFUS 86 241,50 UFUS 86 132 UFUS 89 2,38 

UFUS 93 237,50 UFUS 93 164 UFUS 90 2,26 

UFUS 96 208 UFUS 96 133 UFUS 93 2,29 

UFUS 97 204 UFUS 99 117 UFUS 97 2,27 

UFUS 102 377 UFUS 102 205 UFUS 98 2,25 

UFUS 105 204,50 UFUS 111 121 UFUS 102 2,23 

UFUS 112 212,50 UFUS 112 123 UFUS 108 2,44 

UFUS 114 228,50 UFUS 114 160 UFUS 114 2,24 

UFUS 119 225,50 UFUS 119 165 UFUS 119 2,21 

𝑋 𝑠 274,59 𝑋 𝑠 154,69 𝑋 𝑠 2,29 

GS(%) 64,31 GS(%) 40,80 GS(%) 5,14 

     conclusão 

PGP: produção de grãos por planta, em gramas; NTV: número total de vagens; NSV: número de sementes por 

vagens; Fonte: a autora. 

 

3.2 Parâmetros fenotípicos e genéticos em população F2:3 de soja 

 

 

As estimativas de parâmetros genéticos, como a variância genética, coeficiente de 

herdabilidade e os coeficientes de variação genética e ambiental, são fundamentais para a 

definição de estratégias de seleção em programas de melhoramento genético (Hallauer et al., 

2010). Para obter essas estimativas, os indivíduos selecionados na geração F2 foram cultivados 

e avaliados na geração F2:3. As estimativas dos parâmetros genéticos da população F2:3 estão 

apresentadas na Tabela 9. 

Tabela 9 – Quadrados médios, coeficiente de variação e parâmetros genéticos para os 

caracteres avaliados em progênies F2:3 proveniente do cruzamento SYN1163RR x UFUS7415. 
 

Caráter QMG CV (%) ha
2 CVg/Cve 

NDF 10,70* 1,92 95,23 3,16 

NDM 93,77* 1,47 99,71 13,12 

APM 372,64* 5,21 95,35 3,20 

APV 1,17* 3,43 78,58 1,35 

NNT 18,21* 6,97 92,65 2,51 

NNP 15,02* 8,17 91,37 2,30 
    continua 
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Caráter QMG CV (%) ha
2 CVg/Cve 

NVT 1189,46* 12,25 94,24 2,86 

PGP 91,80* 13,96 91,47 2,32 

PROD 1691,57* 13,54 91,50 2,32 

    conclusão 
NDF e NDM: número de dias para florescimento e para maturidade, respectivamente; APM: altura da planta na 

maturidade, respectivamente; APV: altura da primeira vagem; NNT e NNP: número de nós na haste principal 

totais e produtivos, respectivamente; NVT: número de vagens totais; PGP: produção de grãos por planta em 

gramas; PROD: produtividade de grãos. QMG: quadrado médio de genótipo; CV: coeficiente de variação geral; 

Ha²: coeficiente de herdabilidade; CVg/CVe: razão entre os coeficientes de variação genético e ambiental. Valores 

seguidos por * são significativos ao nível de 5% de probabilidade para o teste F. Fonte: a autora. 

Observou-se variância genética ao nível de 5% de significância pelo teste F para os 

caracteres avaliados (Tabela 9). A variância genética é um fator fundamental para o sucesso na 

seleção de genótipos superiores (Nogueira et al., 2012), indicando a possibilidade de seleção 

de indivíduos com melhores características relacionadas à arquitetura vegetal e à produção de 

grãos na população avaliada. Esses caracteres apresentaram, também, baixos a médios valores 

para o coeficiente de variação (CV) (Tabela 9). O CV indica a precisão do experimento e é 

classificado como baixo quando apresenta valores inferiores a 10%, como observado para NDF 

(1,92%), NDM (1,47%), APM (5,21%), APV (3,43%), NNT (6,97%) e NNP (8,17%); ou médio 

quando os valores estimados estão entre 10 e 20%, como para NVT (12,25%), PGP (13,96%) 

e PROD (13,54%) (Pimentel et al., 2013). Outros autores, avaliando gerações segregantes F3 

em soja na região de Uberlândia – MG, também observaram variância genética e baixos valores 

de CV para caracteres de importância agronômica (Borges, 2019; MATOS, 2018; Texeira et 

al., 2017). 

O coeficiente de herdabilidade e a razão CVg/CVe, também foram estimados a fim de 

entender a proporção da variância referente aos componentes genéticos, indicando, portanto, 

maiores chances de transmissão às próximas gerações. Um coeficiente de herdabilidade 

superior a 70% para todos os caracteres é considerado de elevada magnitude (Tabela 9). A razão 

entre os coeficientes de variabilidade genética e ambiental (CVg/CVe), superior a 1,0 em todos 

os caracteres apresentados (Tabela 9), corrobora a indicação de elevada contribuição de fatores 

genéticos promovendo a variância genética neste estudo. Borges (2019) também encontrou 

valores de herdabilidade superiores a 70% associados a CVg/CVe superiores a 1,0 para os 

caracteres NDM e PROD em populações F3 de soja. 

Ambos os parâmetros, herdabilidade e CVg/CVe, apontam para o sucesso na seleção de 

genótipos superiores na população analisada neste trabalho. Portanto, foram estimados os 

ganhos de seleção para cada caractere, aplicando metodologias de seleção direta, indireta e por 
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índices de seleção, a fim de identificarmos os 20 indivíduos superiores para os caracteres 

avaliados. 

O objetivo dos programas de melhoramento genético é selecionar genótipos que 

agrupem características de interesse como ciclo, melhor arquitetura vegetal e, principalmente, 

maior produtividade de grãos (Lopes et al., 2002). Essas características apresentam alta 

correlação genotípica, potencializando o sucesso da seleção concomitante para diferentes 

caracteres (Cruz et al., 2004). Nogueira et al. (2012) observaram elevados índices de correlação 

genotípica entre os caracteres de ciclo, NDF e NDM, e aqueles relacionados à arquitetura, como 

APM, NNT e APV. Leite et al. (2016), analisando genótipos do programa de melhoramento 

genético de soja da Universidade Federal de Uberlândia observaram que existe correlação entre 

os caracteres produtividade de grãos e o número de nós e de vagens por planta. Dadas essas 

altas correlações f aplicou-se a seleção direta e indireta nos indivíduos da população F2:3 deste 

trabalho. Os ganhos de seleção estimados estão apresentados na Tabela 10. 

 

Tabela 10 – Estimativas de ganhos de seleção (GS%) obtidas para os caracteres avaliados, pela 

seleção direta e indireta em progênies F2:3 proveniente do cruzamento SYN1163RR x UFUS7415 

  GS(%)  

Caráter NDF NDM APM APV NNT NNP NVT PGP PROD 

NDF -6,63 -3,59 -1,8 -3,44 -0,75 -0,04 6,25 3,95 2,81 

NDM -3,71 -6,95 2,44 -0,08 -1,06 -0,16 4,97 5,11 3,41 

APM -1,53 -0,28 20,52 -2,25 21,47 21,59 21,96 17 16,19 

APV 1,1 2.23 4,23 17,17 1,33 2,3 13,77 16,66 16,69 

NNT -0,31 -0,01 18,14 -2,8 23,38 22,53 24,99 18,34 16,57 

NNP -1,27 -1,8 16,29 -4,43 21,8 24,44 24,88 20,34 19,25 

NVT -2,1 -2,21 13,28 3,31 18,18 19,94 50,92 37,94 36,57 

PGP -2,68 -2,52 6,18 5,24 9,42 10,5 39,58 43,74 42,22 

PROD -2,43 -2,39 5,59 4,97 8,77 10,17 38,87 42,78 42,66 

Total 3,97 -3,24 114,67 75,59 120,83 119,5 175,83 151,68 148,99 
NDF e NDM: número de dias para florescimento e para maturidade, respectivamente; APM: altura da planta na 

maturidade, respectivamente; APV: altura da primeira vagem; NNT e NNP: número de nós na haste principal 

totais e produtivos, respectivamente; NVT: número de vagens totais; PGP: produção de grãos por planta em 

gramas; PROD: produtividade de grãos. Fonte: a autora. 

 

Os maiores ganhos obtidos com a seleção direta (diagonal) foram para os caracteres 

NVT (50,92%), PGP (43,73%) e PROD (42,66%). Em contraste, Bizari et al. (2017) 

encontraram os maiores ganhos de seleção direta em progênies de soja para APM (27,55%) e 

NDM (-17,65%). 
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Os ganhos de seleção direta mostram a possibilidade de redução dos ciclos NDF (-6,63) 

e NDM (-6,95), além do aumento para NVT, PGP e PROD. Observou-se que a seleção para 

indivíduos de menor ciclo acarreta ganhos de seleção negativos para os caracteres APV, NNT 

e NNP (Tabela 10). Existe uma dificuldade nos programas de melhoramento genético em obter 

genótipos que combinem menor ciclo e maior produtividade de grãos (Lopes et al., 2002). 

Contudo, a seleção direta para menores valores de NDM neste trabalho, com ganho de seleção 

de -6,95%, resultou em ganhos positivos para PGP (5,11%) e PROD (3,41%), indicando a 

possibilidade de selecionar genótipos precoces e produtivos nessa população (Tabela 10). 

Teixeira et al. (2017), ao aplicar a seleção direta ao caractere NDM, obtiveram um ganho de 

seleção de -4,58% para NDM e um ganho de seleção indireto de 2,02% para PROD. Rigon et 

al. (2012) observaram uma correlação negativa entre o rendimento de grãos e o número de dias 

para maturidade em 18 cultivares de soja, o que diverge dos resultados deste estudo. 

Ao selecionar diretamente o caráter APM (20,52%), obtêm-se ganhos indiretos para 

NNT, NNP, NVT, PGP e PROD. Os ganhos de seleção indireta do caractere PROD oscilaram 

entre -2,43% e 42,78%. Contudo, o ganho de seleção ao aplicar a seleção direta do caractere 

PROD (42,66%) foi ligeiramente inferior ao obtido na seleção indireta desse mesmo caractere. 

Essa seleção direta para maior produtividade também refletiu em uma redução do ciclo 

vegetativo (-2,43%) e do ciclo total (-2,39%). Além disso, foram obtidos ganhos de seleção 

indiretos positivos para todos os demais caracteres analisados: APM (5,59%), APV (4,97%), 

NNT (8,77%), NNP (10,17%), NVT (38,87%) e PGP (42,78%) (Tabela 10). Essa análise indica 

a possibilidade de selecionar genótipos com alta produtividade, menor ciclo e melhores 

características de arquitetura vegetal. 

Diferentes estratégias têm sido estudadas para selecionar um conjunto de caracteres de 

interesse simultaneamente (Rosado et al., 2012). Os índices de seleção foram propostos 

inicialmente por Smith (1936) com o objetivo de estabelecer um critério que considere a 

combinação de valores ótimos para diversos caracteres de interesse na cultura estudada. 

Posteriormente, diferentes metodologias foram desenvolvidas com base nos índices de seleção 

que devem ser analisadas e escolhidas pelo melhorista para melhor adequação ao experimento 

(Rosado et al., 2012). Costa et al. (2004) ressaltam que os índices de seleção são mais eficientes, 

gerando maiores ganhos de seleção para caracteres agronômicos em linhagens de soja, 

destacando o índice baseado na soma de ranks de Mulamba e Mock. Teixeira et al. (2017) 

identificaram, de forma semelhante, os maiores ganhos de seleção quando aplicaram os índices 

de seleção pela distância genótipo-ideótipo e pela soma de ranks. 
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Os ganhos de seleção, obtidos pelo índice da soma de ranks e pela distância genótipo- 

ideótipo, para os indivíduos da população F3, no presente trabalho, estão apresentados na Tabela 

11. O índice da soma de ranks, de Mulamba e Mock, apresentou um ganho total de seleção 

maior, em comparação ao índice da distância genótipo-ideótipo. Contudo, ao observar 

individualmente os ganhos de seleção para cada caráter, o índice da soma de ranks permitiu a 

seleção de genótipos mais precoces, enquanto o índice de seleção pela distância genótipo- 

ideótipo obteve maiores ganhos de seleção para a produtividade de grãos (Tabela 11). 

 

Tabela 11 – Estimativas do ganho de seleção obtidas após a seleção de índices de seleção 

proposta por Mulamba & Mock (1978) e na distância genótipo-ideótipo, em progênies F2:3 

proveniente do cruzamento SYN1163RR x UFUS7415. 

GS(%) 

 Mulamba & Mock (1978) Distância Genótipo-Ideótipo 

NDF -3,20 -1,91 

NDM -2,88 -2,97 

APM 14,98 9,57 

APV 3,47 6,20 

NNT 19,01 15,33 

NNP 21,11 17,61 

NVT 47,57 43,22 

PGP 38,12 42,05 

PROD 36,69 40,55 

Total 174,87 169,65 

NDF e NDM: número de dias para florescimento e para maturidade, respectivamente; APM: altura da planta na 

maturidade, respectivamente; APV: altura da primeira vagem; NNT e NNP: número de nós na haste principal 

totais e produtivos, respectivamente; NVT: número de vagens totais; PGP: produção de grãos por planta em 

gramas; PROD: produtividade de grãos. Fonte: a autora. 

 

Considerando os ganhos de seleção estimados para a seleção direta e pelos índices de 

seleção, observou-se que a seleção direta para o caractere produtividade de grãos apresentou 

um ganho de seleção maior para esse caractere (42,66%) em comparação à soma de ranks 

(36,69%) e à distância genótipo-ideótipo (40,55%). A seleção direta para produtividade, 

também contribui para a seleção indireta de genótipos mais precoces, com um ganho de seleção 

de -2,39% para NDM, próximo ao obtido pela seleção baseada na distância genótipo-ideótipo, 

que foi de -2,79%. Todos os demais caracteres, apresentaram ganhos de seleção positivos na 

seleção indireta via produtividade, assim como na seleção por índices (Tabelas 10 e 11). Isso 

indica que, para a população em estudo, a seleção direta para o caractere produtividade foi mais 

eficiente em selecionar genótipos superiores que combinam todos os caracteres avaliados. 
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𝑎 

Ao praticar 20 % de seleção obteve-se 18 genótipos superiores, dentre eles os que foram 

selecionados para ambos os índices em estudo foram: UFUS03, UFUS12, UFUS15, UFUS34, 

UFUS48, UFUS52, UFUS66, UFUS68, UFUS74, UFUS76, UFUS83, UFUS85, UFUS86, 

UFUS87 e UFUS91. Esses genótipos são candidatos ao avanço de geração por apresentarem 

superioridade nos caracteres analisados. 

 

4 CONCLUSÕES 

As estimativas de parâmetros genéticos nas gerações F2 e F2:3, provenientes do cruzamento 

entre as cultivares UFUS 7415 e SYN1163RR, indicam a existência de variabilidade genética 

e possibilidade de seleção de genótipos superiores aos parentais. 

 

Médias dos caracteres agronômicos: A geração F2 apresentou valores médios intermediários 

ou superiores aos parentais para a maioria dos caracteres, o que reflete o comportamento 

esperado de uma geração segregante. Caracteres como número de dias para maturidade (NDM) 

e número de nós produtivos (NNP) apresentaram um incremento em F2, quando comparados 

aos parentais UFUS7415 e SYN1163RR, indicando uma possível combinação positiva de genes 

de ambos os parentais. 

 

Componentes de variância e herdabilidade: Os altos valores de herdabilidade no sentido 

amplo (ℎ2), para características como número de nós no florescimento (NNF) (98,58%) e 

produção de grãos por planta (PGP) (89,74%), indicam que a maior parte da variação observada 

é devida a fatores genéticos, sugerindo que a seleção para essas características pode ser 

altamente eficiente. O número estimado de genes envolvidos em características como NDM 

(6,48) e PGP (3,67), indica que essas características são controladas por múltiplos loci, mas 

com efeito moderado, possibilitando o progresso em programas de melhoramento. 

 

Valores máximos e mínimos e segregação transgressiva: Houve ocorrência de segregantes 

transgressivos em várias características, como número de dias para florescimento (NDF), altura 

da planta no florescimento (APF), e produção de grãos por planta (PGP). Isso sugere que a 

recombinação genética permitiu que indivíduos da geração F2 superassem os valores parentais 

para essas características. Este fenômeno é vantajoso em programas de melhoramento, pois 

permite a seleção de indivíduos com valores superiores ao observado nos parentais. 
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Indivíduos selecionados e ganho de seleção: Os ganhos de seleção (GS%) foram expressivos 

para várias características, como o número de nós no florescimento (NNF), com um ganho de 

53,27%. Isso reflete uma eficiência na seleção de indivíduos superiores dentro da população F2. 

Outras características, como altura da planta no florescimento (APF) e número de dias para 

florescimento (NDF), também tiveram ganhos de seleção significativos, o que sugere que o 

cruzamento SYN1163RR x UFUS7415 proporcionou uma variabilidade genética adequada 

para a seleção de indivíduos com melhores características agronômicas. 

 

Seleção direta e indireta e índices de seleção: A seleção direta para o caractere produtividade 

de grãos na geração F2:3 é o mais indicado comparado a seleção por índices baseado na soma 

de ranks de Mulamba & Mock e na distância genótipo-ideótipo na população em estudo. A 

seleção direta para o caractere produtividade de grãos foi eficiente em selecionar indivíduos 

mais produtivos e com menor ciclo. 

O índice da distância genótipo-ideótipo apresentou ganho de seleção total de 169,65% e 

o índice da soma de “ranks” de Mulamba e Mock (1978) obteve um ganho total de 174,87%. 

Os genótipos selecionados em ambos os índices em estudo na geração F2:3 foram: 

UFUS03, UFUS12, UFUS15, UFUS34, UFUS48, UFUS52, UFUS66, UFUS68, UFUS74, 

UFUS76, UFUS83, UFUS85, UFUS86, UFUS87 e UFUS91. 
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