LARISSA BARBOSA DE SOUSA

PARAMETROS GENETICOS E VARIABILIDADE EM GENOTIPOS DE SOJA

Dissertacdo apresentada a Universidade Federal de
Uberlandia, como parte das exigéncias do Programa de Pés-
graduacdo em Agronomia — Mestrado, &rea de concentracao
em Fitotecnia, para obtencao do titulo de “Mestre”.

Orientador
Prof. Dr. Osvaldo Toshiyuki Hamawaki

UBERLANDIA
MINAS GERAIS — BRASIL
2011



LARISSA BARBOSA DE SOUSA

PARAMETROS GENETICOS E VARIABILIDADE EM GENOTIPOS DE SOJA

Dissertacdo apresentada a Universidade Federal de
Uberlandia, como parte das exigéncias do Programa de Pds-
graduacdo em Agronomia — Mestrado, area de concentracéo
em Fitotecnia, para obtencao do titulo de “Mestre”.

APROVADA em 18 de fevereiro de 2011.

Profa. Dra. Analy Castilho Polizel UFMT
Profa. Dra. Maria Amelia dos Santos UFU
Dr. Ivandro Bertan SYNGENTA SEEDS

Prof. Dr. Osvaldo Toshiyuki Hamawaki
ICIAG-UFU
(Orientador)

UBERLANDIA
MINAS GERAIS — BRASIL
2011



A minha mée Antonia Ribeiro,
pelo exemplo de vida, humildade, ensinamentos e dedicacdo a minha formacéao pessoal

e profissional, sem os quais ndo teria chegado até aqui.

Ao meu esposo e amado Claudio Ricardo da Silva,

pelo amor, carinho, companheirismo, incentivo, auxilio e paciéncia incessantes.

A minha amiga e eterna orientadora Regina LUcia Ferreira,

pelo carinho, ensinamentos, incentivo e amizade.

Como prova de meu amor e gratidao.

DEDICO

As minhas grandes amigas
Ana Célia Araljo, Leane Fialho de Melo e Ver6nica Brito,
gque mesmo tao distantes, fizeram-se sempre presentes;

pelo carinho e apoio.
A todos aqueles que foram meus mestres, pelo exemplo que passaram como

educadores e por todos 0s conhecimentos transmitidos, desde a minha alfabetizagao,
contribuindo, cada qual da sua maneira, para a minha formacgéo profissional.

OFERECO



AGRADECIMENTOS

A DEUS pela presenca em todos os momentos da minha vida.

A minha mae Antonia Ribeiro, & minha irmi Lany Barbosa e ao meu irmio
Laércio Barbosa, pelo amor e por sempre orarem por mim.

Ao meu esposo Claudio Ricardo da Silva, por tornar meus dias mais felizes, pelo
apoio, carinho, amor e enorme ajuda durante todo este trabalho.

A minha sogra Elza Cerqueira, a0 meu sogro Claudio José da Silva e a minha
cunhada Cristina Mara, pelo carinho.

A minha tia Joanita Ribeiro, pelo carinho, atencao, conselhos e apoio.

As todas minhas amigas e amigos do Piaui, em especial a Ana Célia Arajo,
Leane Fialho, Veronica Brito, Nayana Carolina, Ribamar Assunc¢do, Thiago Ibiapina,
Rita de Cassia, Daniele Pontes, Izabel Almeida, Cléia Amaral, Sheila dos Santos,
Regina Lucia Ferreira e Raimundo Nonato, pela amizade e pelos excelentes anos de
convivéncia.

Ao Prof. Dr. Osvaldo Toshiyuki Hamawaki, pelos ensinamentos, oportunidade,
confianga no projeto e pela orientacéo.

A Profa Denise Garcia de Santana pelos ensinamentos e carinho.

Ao casal amigo, Franciele Olivo e Ivandro Bertan, pela amizade, apoio,
conselhos e ajuda na finalizag&o desse trabalho.

As minhas parceiras e irmis Anaisa Kato e Fernanda Romanato pelo carinho,
apoio, ajuda na conducéo desse trabalho, pelos momentos alegres e conselhos.

As minhas amigas Ingrid Bicalho, Suelen Martins e Mariana Bueno pela
amizade, ajuda na revisdo desse trabalho e momentos felizes.

Aos amigos e colegas do curso de Pos-graduacdo em agronomia, em especial ao
Jodo Paulo Ribeiro, Sérgio Macedo, Fernanda Vieira, Robson Thiago Xavier,
Emmerson Rodrigues, Carlos André Gongalves, Aretuza Andrade, Marcela Garcia,
Renata Ferreira, Erika Sagata, Aline Mariano, Vinicius de Andrade, Daniela Rezende,
Juliana Cristina, Poliana Alves, Adilio de S4, Vanessa Junia e Lélio Augusto de Souza,
pelo carinho, apoio e momentos alegres que passamos.

Ao Instituto de Genética e Bioguimica, em especial a minha amiga Ana Carolina
Dias pelo carinho e amizade.

A minha mais nova amiga Ana Paula Oliveira Nogueira pelo conhecimento

transmitido e pela ajuda na revisédo desse trabalho.



A minha amiga Renata Oliveira pelo apoio, amizade e conselhos.

Aos estagiarios e bolsistas do Programa melhoramento genético de soja da UFU,
pela ajuda na conducgéo desse trabalho e pelos momentos alegres.

A Universidade Federal de Uberlandia, pela oportunidade de realizagdo do
mestrado.

Ao Programa de Pés-graduacdo em agronomia, em especial aos meus amigos
Eduardo Isaac Rodrigues e Maria Aparecida Fontoura (Cida), pelo apoio, ajuda e
amizade especial durante esses dois anos.

A Coordenacéo de Aperfeicoamento de Pessoal de Nivel Superior (CAPES) pela
concesséo da bolsa de estudos.

Aos funcionarios amigos do Instituto de Ciéncias Agrérias, pelos momentos de
descontracéo e torcida.

Aos funcionérios da Fazenda experimental da UFU Capim branco, em especial
ao Euripedes Costa (Borges), José Humberto (Bill) e Lucas Vieira (Lukinha).

A Dra Analy Castilho Polizel e Dra Maria Amelia dos Santos pelas dicas
valiosas para melhoria desse trabalho.

A minha cachorra “Gaby” por tornar meus momentos de descontracdo mais
alegres.

A todos que contribuiram direta ou indiretamente para a realizacdo desse

trabalho.



SUMARIO

RESUMO ...ttt ettt ettt b e bt e e be e san e e nbeesnnas I
ABSTRACT e i
CAPITULDO I: Revisdo bibliografica...........ccocevriiiiiiiiiceec e 1
1 Ty (0T [N o T PSSR 2
2 ReferencCial tEOFICO. ..o 2
2.1 Importancia da cultura da SOja.........ccceevveiiieiieiieiieieece e 2
2.2 DIVEIGENCIA GENELICA......v.veeveeereeeeeeeeeeeeeseeeseeeseeseeeseeeseseeeseseseee s eseesseeeeeeneees 5
2.3  Estimativa dos parametros genéticos e fenotipiCos..........c.ccccvvevveiiiicivenene, 7
2.3.1 Herdabilidade..........cocoiiiiiiiiieie e 8
2.3.2 Ganho esperado COM SEIEGAD. .........ccueiieiieiieieece e 10
RETEIBNCIAS ...ttt et bbb ene s 14

CAPITULO II: Parametros genéticos e divergéncia em genétipos de

0] - TSPV PP PRORPPOIO 20
RESUIMO. ...ttt ettt e e et e e st e e e ssbe e e nnneeens 21
N 0L - Uod USSP 22
1 INEFOAUGED. ...t 23
2 Material € MELOUOS. .........ooveriiieie et ene e 25
3 RESUITAN0S € TISCUSSAD. ... c.veuvereiriesiieieeiierieie ettt sbe st reeneaneas 31
4 (00 0] U110 1SR 55

RO I INCIAS .oeieiieeeee ettt ettt et eeeeeee e e e e eeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeereeeeeeereeeeererereees 56



LISTA DE TABELAS

CAPITULO 11

TABELA 1. Principais caracteristicas das cinco testemunhas utilizadas no experimento.
UDErlandia-MG, 2011........ooiiiiiiiiieieie ettt 25

TABELA 2. Caracteristicas quimicas do solo da area experimental.................ccccceeu..... 26

TABELA 3. Meédias estimadas dos 22 cruzamentos (CRUZ) e cinco testemunhas,
quanto as 14 caracteristicas avaliadas e resumo da analise de variancia com valor
minimo, maximo e média geral dos genoétipos (cruzamentos e testemunhas), QMCR:
quadrado medio do cruzamento, QMRes: quadrado médio do residuo e CV(%):
coeficiente de variacdo, CRUZ.: cruzamento. Uberlandia-MG, 2011............c..ccccveneen. 35

TABELA 4. Classificacdo dos gendtipos dos 22 cruzamentos com base na média das
testemunhas e desvio-padrdo. Uberlandia-MG, 2011.........ccccooviiieriniienennene e 40

TABELA 5. Estimativas dos ganhos esperados com a selecdo dentro de 22 cruzamentos
e em relacdo a media das testemunhas e da melhor testemunha, para o carater
produtividade (kg ha™). Uberlandia-MG, 2011.........cccoveveeeeeeeeeeeeeeeseeeeeeseeeees e 46

TABELA 6. Medidas de dissimilaridade genética entre 22 cruzamentos de soja, com
base em 11 caracteres, utilizando a distancia de Mahalanobis (D% como medida de
distancia genética. Uberlandia-MG, 2011...........cccooviiieiieieieeee e 49

TABELAT. Agrupamento pelo método de Tocher de 22 cruzamentos biparentais e cinco
testemunhas de soja. Uberlandia-MG, 2011..........cccooveiiiienieiiee e 51

TABELA 8. Distancia e ranking dos 22 cruzamentos de soja e cinco testemunhas
avaliadas no estudo, em relacdo o melhor cruzamento (CR10) e o idedtipo. Uberlandia,



LISTA DE FIGURAS

FIGURA 1. Contribuicdo relativa dos 11 caracteres avaliados para quantificar a
divergéncia genética entre 22 cruzamentos biparentais de soja. Uberlandia-MG,

FIGURA 2. Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 22
cruzamentos de soja e cinco testemunhas, resultante da anélise de agrui)amento pelo
método UPGMA, utilizando a distancia generalizada de Mahalanobis (D). O valor do
coeficiente de correlacdo cofenética () €é de 0,70. Uberlandia-MG,

FIGURA 3. Dispersdo grafica dos 22 cruzamentos e cinco testemunhas, com base em
dois caracteres: altura da planta na maturacdo (HPM) e produtividade (PROD).
UDErlandia-MG, 2011........ooiiiieiiiieieie ettt sb e 53



RESUMO

SOUSA, LARISSA BARBOSA. Parametros genéticos e variabilidade em gendtipos de
soja. 2011. 62p. Dissertacdo (Mestrado em Agronomia/Fitotecnia) — Universidade
Federal de Uberlandia, Uberlandia, Minas Gerais, Brazil.*

A soja é a principal oleaginosa cultivada no mundo e tem sido grandemente melhorada,
entretanto, grande parte dos processos de melhoramento ndo foi acompanhada de
estudos de parametros e de variabilidade genética. O objetivo deste trabalho foi estudar
a variabilidade genetica entre gendtipos F5 oriundos de 22 cruzamentos biparentais de
soja, por meio de técnicas uni e multivariadas. O experimento foi conduzido na fazenda
experimental da Universidade Federal de Uberlandia-MG (18°52°S; 48°20°W e 805m de
altitude) com um delineamento de trés blocos casualizados constituidos por 110
gendtipos e 22 cruzamentos biparentais e cinco testemunhas. Avaliaram-se quatorze
caracteres. Estimaram-se dois parametros genéticos: herdabilidade no sentido amplo
(h%a) e ganho com selecdo em relacdo as testemunhas. A divergéncia genética entre os
cruzamentos foi determinada pela distancia generalizada de Mahalanobis (D?) entre
todos os pares de cruzamentos e testemunhas. Com base nas matrizes de distancias
genéticas geradas, foi construido um dendrograma, utilizando o método de agrupamento
UPGMA. Utilizaram-se, também, os métodos de agrupamento de Tocher e dispersdo
grafica. A importancia relativa dos caracteres avaliados foi estimada por meio da
participacdo dos componentes da distancia generalizada de Mahalanobis (D?), relativos
a cada caracteristica. No intuito de auxiliar a recomendacdo de combinacGes hibridas
baseadas na magnitude da distancia genética, foi empregado um indice em relacdo ao
cruzamento mais produtivo e ao ide6tipo (gendtipo ideal proposto pelo melhorista). A
populacdo exibiu variabilidade genética, com excecdo dos caracteres vagem de trés
grdos, peso por planta e altura de insercdo da primeira vagem, todos os caracteres
apresentaram diferencas significativas. Os maiores valores de herdabilidade no sentido
amplo foi para o carater altura da planta na maturacdo (90%), seguido dos caracteres
namero de dias para a floracdo (87%), vagem de um grao (86%) e nimero de dias para a
maturacdo (77%). Todos 0s cruzamentos apresentaram progénies superiores as
testemunhas, sendo os genétipos CR1-L4, CR3-L1, CR4-L7, CR6-L2, CR6-L16, CR6-
18, CR12-L12, CR16-L14, CR16-6, CR16-12, CR16-14, CR17-L1, CR17-L2, CR19-L5
e CR20-L1 os mais promissores. Os maiores ganhos dentro do cruzamento foram
observados para 0 CR6, CR8 e CR16. Entre os caracteres avaliados, altura de planta na
maturidade, vagem de um grdo e produtividade sdo os mais indicados para a analise da
diversidade genética em soja. Os trés métodos de agrupamento empregados nesse
trabalho foram eficientes em representar a distancia genética entre 0s cruzamentos e
testemunhas avaliadas. Os cruzamentos que mais se destacaram foram CR5, CR10,
CR21 e CR12. As linhagens dos cruzamentos CR13, CR14 e a Test2 cruzadas com as
linhagens do CR5, CR10, CR21 e CR12 s@o promissoras para incremento de
variabilidade genetica.

Palavras-chave: Glycine max. Ganho genético. Estimativas. Divergéncia genética.
Analises multivariadas. Agrupamento. Selecdo.

! Orientador: Prof. Dr. Osvaldo Toshiyuki Hamawaki — UFU.



ABSTRACT

SOUSA, LARISSA BARBOSA. Parameters and genetic variability in soybean
genotypes. 2011. 62p. Dissertation (Master's degree in Agronomy / Crop Science) -
University of Uberlandia, Uberlandia. 2

Soybean is the main oilseed crop grown in the world and has been greatly improved.
But much of its improvement was not followed by studies of parameters and genetic
variability. The aim of this search was to study the genetic variability among genotypes
F5 from 22 biparental soybean crosses through univariate and multivariate techniques.
The experiment was conducted at an experimental farm of the Federal University of
Uberlandia-MG (18 © 52'S, 48 ° 20'W and 805m of altitude) with a randomized complete
block design consisting of three 110 genotypes and 22 biparental crosses, and five
witnesses. We evaluated 14 characters. We estimated two genetic parameters,
heritability in broad sense (ha?) and gain selection in relation to the witnesses. The
genetic divergence between the crosses was determined by the Mahalanobis distance
(D) between all pairs of crosses and witnesses. Based on the matrix of genetic distances
generated a dendrogram was constructed using the UPGMA clustering method. We also
used the clustering methods of Tocher and graphic. The relative importance of traits was
estimated by the participation of components of Mahalanobis distance (D?), for each
feature. In order to support the recommendation of hybrid combinations based on the
magnitude of the genetic distance was used in relation to an index dipped more
productive and ideotype (genotype ideal proposed by the breeder). The population
exhibited considerable genetic variability, with the exception of three characters pod
grain weight per plant and height of first pod, all traits showed significant differences.
The higher values of broad sense heritability was for the plant height at maturity (90%),
followed by the characters days to flowering (87%), a pod of beans (86%) and number
of days to maturation (77%). All crosses showed superior progenies to witnesses, and
the genotypes CR1-L4, CR3-L1, CR4-L7, CR6-L2, CR6-L16, CR6-18, CR12-L12,
CR16-L14, CR16-6, CR16-12, CR16-14, CR17-L1, CR17-L2, CR19-L5 and CR20-L1
the most promising. The largest gains were seen in the cross for CR6, CR8, and CR16.
Among the traits, plant height at maturity, pod yield of grain and are best suited for the
analysis of genetic diversity in soybean. The three clustering methods employed in this
study were effective in representing the genetic distance between the crosses evaluated
and witnesses. The crossings that stood out were CR5, CR10, CR21 and CR12. The
lines crossing CR13, CR14 and Test2 crossed with the strains of CR5, CR10, CR21 and
CR12 are promising to increase genetic variability.

Key words: Glycine max. Ganho genético. Estimativas. Divergéncia genética. Analises
multivariadas. Agrupamento. Selecéo.

% Major Professor: Osvaldo Toshiyuki Hamawaki — UFU.



CAPITULO I

REVISAO BIBLIOGRAFICA



1 INTRODUCAO

A soja [Glycine max (L.) Merrill] € uma das mais importantes fontes de vegetal
comestivel do mundo, devido principalmente ao alto teor de 6leo (em torno
de 20%) e proteina (em torno de 40%). E“a espécie vegetal que sofreu a maior
expansdo de cultivo nos ultimos anos, colocando o Brasil como o segundo maior
produtor e exportador dessa leguminosa no mundo, com uma produgdo na safra
2009/2010 de 66,7 milhdes de toneladas colhidas, ficando atras somente dos EUA
(COMPANHIA NACIONAL DE ABASTECIMENTO, 2010).

Parte do sucesso brasileiro na sojicultura é devido ao grande empenho cientifico
e tecnoldgico, cujo objetivo sempre foi o constante lancamento de novas cultivares
atendendo as demandas do Pais (EMPRESA BRASILEIRA DE PESQUISA
AGROPECUARIA, 2008).

No entanto, a maioria das cultivares de soja disponiveis no mercado apresenta
uma estreita base genética, o que traz algumas dificuldades para programas de
melhoramento, como, por exemplo, falta de variabilidade no germoplasma elite para
genes de resisténcia a doencas, possibilitando um eminente alcance de um limite de
produtividade (MULATO, 2009).

O conhecimento dos componentes da variabilidade fenotipica, que resulta da
acdo conjunta dos efeitos genéticos e do ambiente, é de grande importancia na escolha
dos métodos de melhoramento, dos locais para a conducdo dos testes de rendimento, do
nimero de repeticdes e da predicdo dos ganhos de selecdo. As variacdes ambientais
mascaram as de natureza genética. Portanto, quanto maior a proporcao da variabilidade
decorrente dos efeitos de ambiente em relacdo a variabilidade total, mais dificil sera a
selecdo efetiva dos gen6tipos superiores (BOREM: MIRANDA, 2009).

A analise da divergéncia genética por meio de técnicas multivariadas possibilita
a avaliacdo simultdnea de varios caracteres e permite que inumeras inferéncias sejam
feitas a partir do conjunto de dados existentes. Essas técnicas podem gerar informac6es
importantes para manutencdo dos recursos genéticos, na simplificacdo de bancos de
germoplasma e formac&o de colec¢Ges nucleo (ARRIEL et al., 2006), além de auxiliar na
escolha de descritores que melhor representem a diversidade presente (FONSECA,
SILVA, 1999). Para os programas de melhoramento, as técnicas multivariadas auxiliam,
sobretudo, na identificacdo de combinacdes hibridas de maior de maior efeito heterético



e de potenciais genitores a serem utilizados em cruzamentos (KARASAWA et al.,
2005).

Entre as técnicas multivariadas mais utilizadas, destacam-se: analise de
dissimilaridade, obtida pela distdncia generalizada e Mahalanobis e distancia
Euclidiana; analise de componentes principais; variaveis canénicas; e métodos de
agrupamento como: Tocher, UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic
Mean), vizinho mais proximo e vizinho mais distante.

Dessa forma, a obtencdo de estimativas de pardmetros genéticos e fenotipicos,
tais como herdabilidades, correlacGes e ganhos esperados com selecdo e estudos de
divergéncia genética tém importancia muito grande em programas de melhoramento
genético, pois possibilitam a tomada de decisdes relacionadas com a escolha do método
mais apropriado de conducdo das populagdes segregantes, os caracteres que devem ser
selecionados em etapas iniciais e avangadas do programa e também o peso que deve ser
atribuido a cada carater, separadamente ou em conjunto (FARIAS, 2008).

Os objetivos do presente trabalho foram: a) identificar a variabilidade genética
entre 110 gendtipos (progénies F5) de soja por meio de quatorze caracteres fenotipicos;
b) estimar a herdabilidade no sentido amplo e o ganho esperado com a selecdo dos
melhores gendtipos quanto a produtividade; e c) quantificar a divergéncia genética

existente entre 0s 22 cruzamentos por meio de técnicas multivariadas.

2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Importancia da cultura da soja

A soja € o principal grdo oleaginoso cultivado no mundo e uma das principais
fontes de proteina e Oleo vegetal. A planta e seus derivados provenientes do
processamento industrial dos grdos apresentam inimeras utilizagcdes, como: adubacgédo
verde, alimentacdo humana, nutricdo animal, usos industriais e grande potencial para
producdo de materiais plasticos e biodiesel. A sojicultura apresenta crescimento em
média de 6,1% na area a ser cultivada por ano, que representa um incremento de 1.319,5
mil hectares. O menor custo por hectare, comparativamente ao do milho, por exemplo, a
maior liquidez no mercado, maior resisténcia a estiagem sao fatores que tem justificado

a substituicdo de outras culturas pela oleaginosa (CONAB, 2010).



A cultura registrou crescimento de 14,0%, ou 7,99 milhdes de toneladas a mais
que o produzido na safra 2008/2009, passando para 66,70 milhGes de toneladas. Com a
confirmagdo da &rea estimada e das condi¢es climéticas favoraveis, a producdo da
oleaginosa tem superado a todas as expectativas a cada ano. O Brasil apresenta uma
area cultivada de, aproximadamente, 23.000 milhdes de hectares e producdo de 57.088
toneladas, o que equivale a 2.900 kg.ha™ em média de produtividade (CONAB, 2010).
Acredita-se que 0 nosso pais é o Unico entre 0s maiores produtores mundiais de soja que
tem capacidade de expandir sua area plantada e, consequentemente, aumentar sua
producdo podendo, desta forma, alcangar o primeiro lugar como produtor mundial nos
proximos anos.

A introdugdo da soja no Brasil teve inicio do século XX e seu cultivo em escala
comercial, ocorreu a partir da década de 1940, no Rio Grande do Sul, com uma
expansdo da area plantada na década de 1960, quando a soja passou a ser cultivada em
rotacdo com o trigo. Posteriormente, com 0s incentivos para ocupacdo dos cerrados, a
soja tornou-se um dos principais produtos agricolas do Pais (ALVES; BODDEY;
URQUIAGA, 2003). Os principais produtores mundiais sdo os Estados Unidos, o
Brasil, a Argentina e a China. No Brasil, as principais areas produtoras estdo nas regides
Sul, Sudeste e Centro-Oeste. Os Estados do Mato Grosso, Parana, Rio Grande do Sul e
de Goiés sdo os principais produtores de soja do Brasil. O complexo soja (gréo, farelo e
6leo) é atualmente o maior setor exportador do Pais, representando mais de 10% do
total das exportaces. Além disso, tem a maior participacdo no PIB agricola e apresenta
perspectivas de crescimento continuo (SEDIYAMA, 2009).

O sucesso do agronegécio da soja brasileira pode ser atribuido ao sofisticado
pacote tecnoldgico desenvolvido para o cultivo da cultura no Pais, que € resultante dos
esforcos realizados por varias instituicdes de pesquisa. Nesse sentido, destaque especial
deve ser dado a contribuicdo dos programas de melhoramento genético de soja do
Brasil, com centenas de cultivares ja disponibilizadas no mercado (CALVO; KIIHL,
2006). Essas cultivares apresentam maiores rendimentos, resisténcia e/ou tolerancia as
principais pragas e doencas e ampla adaptabilidade e estabilidade. De acordo com Costa
et al. (2004), os programas de melhoramento genético de soja sdo essenciais para
atender a crescente demanda por rendimentos mais estaveis e materiais adaptados as
diferentes condigdes edafoclimaticas, possibilitando o aumento de variabilidade e
consequente ampliacdo da base genética e a selecdo dos melhores gendétipos de uma

populagéo, capaz de superar os patamares de produtividade de gréos.



2.2 Divergéncia genética

A andlise da diversidade genética se destina a identificacdo de genitores
adequados para obtencdo de hibridos com maior efeito heterdtico e que proporcionem
maior segregacdo em recombinages, possibilitando o aparecimento de transgressivos
(CRUZ; CARNEIRO, 2006). Os recursos genéticos sdo utilizados como fontes de
variacdo genética para caracteristicas desejaveis e necessarias para 0 melhoramento de
plantas (RODRIGUEZ et al., 1999). Para estimar a diversidade fenotipica entre
subamostras de um banco de germoplasma, é necessario que elas sejam caracterizadas e
avaliadas por meio de caracteres importantes para cultura (BUENO et al., 2001).

A soja € uma cultura que pelos estudos de grau de parentesco e divergéncia
genética entre gendtipos apresenta alta similaridade entre as cultivares desenvolvidas
nos ultimos anos (HYTEN et al., 2006; BONATO et al., 2006; PRIOLLI et al., 2002;
KISHA et al., 1998; ABDELNOOR, BARROS, MOREIRA, 1995; GIZLICE;
CARTER; BURTON, 1994; HIROMOTO; VELLO, 1986; DELANNAY et al.,1983).
Por ser uma cultura muito melhorada, que sofreu diversos processos de selecdo ao longo
de 75 anos, acredita-se que sua diversidade tenha sido reduzida.

Hyten et al. (2006), avaliando a divergéncia genética entre quatro populagdes de
soja, concluiram que, durante a domesticacdo da cultura, cerca de 50% da diversidade
genética presente nos materiais e 81% dos alelos raros foram perdidos, o que causou
cerca de 60% de mudancas nas frequéncias alélicas. Além disso, a introducdo de novos
materiais em diferentes regides pode ter causado prejuizos de cerca de 79% dos alelos
encontrados em populacdes domésticas de soja. Com isso, um namero significativo de
alelos raros pode contribuir para 0 melhoramento da cultura, pois estdo ausentes em
cultivares elites.

A origem geografica também pode interferir na divergéncia genética entre
gendtipos. Mulato et al. (2010) avaliaram a diversidade genética de 79 subamostras de
soja de diferentes regibes do mundo e encontraram alta diversidade genética entre as
subamostras selecionadas, tendo sido encontrados cinco grupos e varios subgrupos,
alem de ter sido observada moderada relacdo entre divergéncia genética e origem
geografica das subamostras.

A estimativa da diversidade genética pode ser realizada por meio de marcadores
genéticos, classificados em morfoldgicos e moleculares (COLOMBARI-FILHO, 2009).

Determinadas caracteristicas que promovem diferengas entre 0s gendtipos podem ser



reproduzidas de maneira precisa nas progénies e utilizadas para correlacionar com
outras caracteristicas de interesse.

Anélises multivariadas sdo técnicas que avaliam informacgdes a partir de dados
coletados ou mensurados em muitas varidveis. Os métodos estatisticos permitem que
inimeras inferéncias sejam feitas (FONSECA; SILVA, 1999). A necessidade de
compreensdo das relagcdes entre as diversas variaveis faz com que essas analises sejam
complexas ou até mesmo dificeis (FERREIRA, 2008).

Entre as analises multivariadas, destacam-se os métodos de agrupamento por
otimizacdo e os hierarquicos, que realizam o agrupamento de subamostras, utilizando
algum critério, mas, geralmente, mantém o principio de estabelecer maior
homogeneidade dentro do grupo que entre os grupos (CRUZ et al., 2004).

Os métodos de agrupamento dependem da utilizacdo de uma medida de
dissimilaridade previamente estimada (CRUZ et al.; 2004), entre as quais se encontram
a distancia euclidiana e a distancia generalizada de Mahalanobis. Esta Gltima ¢ uma
medida obtida a partir de dados quantitativos, com repeticdo, empregada em estudos de
divergéncia nas mais diferentes culturas (MULATO et al., 2010).

O emprego das analises multivariadas a partir das medidas de dissimilaridades
aumenta a probabilidade de se recuperar genotipos superiores nas geragdes segregantes,
principalmente, quando se realiza o cruzamento entre individuos mais afastados
(CARVALHO; LANZA; SANTOS, 2003).

Entre os métodos de otimizacdo mais utilizados, o0 método de Tocher usa o
critério do estabelecimento de grupos, de forma que a distancia média intragrupos seja
sempre inferior a qualquer distancia intergrupos. Os métodos hierarquicos envolvem a
construcdo de uma hierarquia aglomerativa ou divisiva em forma de um dendrograma,
em que as observacdes sdo combinadas passo a passo e ndo ha um ndmero pré-definido
de grupos a serem formados. O método de ligacdo simples (single linkage) ou vizinho
mais proximo, ligacdo completa (complete linkage) ou vizinho mais distante e ligacéo
média entre grupos (UPGMA) sdo outros métodos de otimizacgdo usados (CRUZ, 2008).

O metodo de Tocher permite a formacdo de grupos mutuamente exclusivos, ao
passo que 0s métodos hierdrquicos apresentam uma grande possibilidade de nimeros de
grupos, cabendo ao pesquisador adotar aquela que melhor represente a estrutura de
agrupamento esperada, com base no seu conjunto de dados (BERTAN et al., 2006).
Segundo Cruz et al. (2004), o estabelecimento de um exame visual de ligacbes onde

ocorram grandes mudangas de niveis possibilita a delimitagcdo dos grupos.



O agrupamento de Tocher € normalmente utilizado juntamente com 0 UPGMA,
revelando correspondéncia na alocacdo dos elementos nos grupos (ARRIEL et al.,
2006). A concordancia com o agrupamento de Tocher permanece, muitas vezes, mesmo
quando se utiliza outro agrupamento hierarquico ou técnica multivariada.

O método de agrupamento UPGMA utiliza a média das distancias entre todos 0s
pares de gendtipos para formacdo de cada grupo, € adotado em grande escala no
melhoramento vegetal, na representacdo das distancias em estudos multivariados,
apresentando superioridade em relacdo aos demais métodos hierdrquicos (BERTAN et
al., 2006).

Koga et al. (2008) utilizaram analises multivariadas para detalhar os ciclos de
infeccdo de Phakopsora pachyrhizi Syd. & P. Syd. em gendtipos de soja, com o
estabelecimento de grupos de gendtipos mais promissores para 0 uso como fontes de
resisténcia a ferrugem. Varios outros autores utilizaram analises multivariadas para
caracterizar linhagens de soja e determinar diversidade genética por meio de muitos
caracteres (ARAUJO; VELHO, 2010; BHARADWA et al., 2009; AZEVEDO et al.,
2004; MULATO et al., 2010; PRIOLLI et al., 2010.

2.3 Estimativa dos parametros genéticos e fenotipicos

O estudo e o conhecimento dos caracteres guantitativos representam o interesse
primario para o melhorista de plantas, desde o inicio das pesquisas genéticas em soja,
visando delinear métodos mais eficientes de melhoramento (FARIAS, 2008).

Os pardmetros genéticos usualmente estudados referem-se as variancias
genéticas em suas componentes aditivas e ndo-aditivas, ao coeficiente de herdabilidade
(que pode ser no sentido amplo ou restrito), as interacdes dos efeitos genéticos e
ambientais e as correlagOes genéticas entre caracteres (SILVEIRA, 2007).

As estimativas dos componentes da variabilidade existentes nas populacdes e,
quanto desta variabilidade é devida & diferencas genéticas sdo fundamentais em
qualquer programa de melhoramento, permitindo conhecer o controle genético do
carater e o potencial da populagdo para selecdo (RAMALHO; SANTOS; PINTO, 2008).
Segundo Silveira (2007) essas estimativas, também, auxiliam na tomada de decisdes
relacionadas com a escolha do método apropriado, dos caracteres que devem ser
selecionados em etapas inicias e avangadas de um programa de melhoramento e

também, ao peso que se deve atribuir a cada carater, separadamente ou combinado.



A estimativa dos parametros genéticos ocorre para obter informacdes sobre o
tipo de acdo génica que controla os caracteres em estudo; fornecer a base para a
avaliacdo dos programas de melhoramento e para a melhoria da populacdo; como
também para o desenvolvimento de novos métodos visando ao melhoramento genético
(CONTRERAS, 1990).

Entre os parametros genéticos mais importantes para o melhorista podem ser
citados: 1) variancia genética aditiva, que resulta predominantemente dos efeitos
aditivos dos alelos, ou seja, representa a fragdo herdavel da variancia genética; 2)
variancia genética devida aos desvios da dominancia (ou simplesmente variancia
dominante), que resulta da interacdo intra-alélica de genes nos locos segregantes, isto é,
da combinacdo dos alelos de cada geno6tipo; 3) variancia genética epistatica, que resulta
da interacdo interalélica de dois ou mais locos segregantes e que pode ser dividida em
aditiva x aditiva, aditiva x dominante e dominante x dominante, para dois locos e em
aditiva x aditiva x aditiva etc., para trés ou mais locos; 4) variancia da interacdo
genétipo x ambiente, que deve ser dividida em efeitos aditivos e ndo aditivos por
ambiente e 5) correlagBes genéticas entre caracteres quantitativos de importancia para a
cultura em particular (CRUZ, 2005; GARDNER, 1963).

No processo de selecdo, é importante conhecer a natureza e magnitude dos
efeitos génicos que controlam um carater. Na existéncia da variancia aditiva, a selecéo é
facilitada, pois um individuo ou grupo de individuos superiores, quando selecionados,
produzirdo uma descendéncia também superior (RAMALHO; SANTOS; PINTO,
2008). O valor genético aditivo é um indicador do nimero de alelos favoraveis da
unidade de selecdo (CRUZ; REGAZZI, 1997; FALCONER, 1987).

A variabilidade fenotipica pode ser conhecida por meio das estimativas de
herdabilidade, dos coeficientes de correlacdo fenotipica, genotipica e ambiental; das
variancias genotipicas e fenotipicas, entre outros parametros genéticos, que refletem a
natureza do material genético e a acdo do ambiente, permitindo, assim, a predi¢cdo dos
ganhos decorrentes da selecdo e a defini¢do das estratégias de melhoramento que devem
ser adotadas (ROSSMANN, 2001).

2.3.1 Herdabilidade

A herdabilidade (h?) é um dos parametros genéticos que mais contribui para o

trabalho do melhorista. Ela fornece a propor¢do da varincia genética presente na



variancia fenotipica total. Dessa forma, mede a confiabilidade do valor fenotipico como
indicador do valor genotipico (RAMALHO; SANTOS; ZIMMERMANN, 1993). Em
outras palavras, expressa a confianca do valor fenotipico como um guia para o valor
genético; por esta razdo, entra em quase todas as formulas relacionadas com métodos de
melhoramento, e muitas decisdes praticas sobre procedimentos a serem usados
dependem de sua magnitude, como estratégias de selecdo para um determinado carater
na populacdo (FALCONER, 1987).

Jacquard (1983) apresentou trés principios para definicdo de herdabilidade: (1)
como medida de semelhanca entre pai e filho, (2) porcdo genética no sentido amplo e
(3) porcdo genética no sentido restrito. No entanto, a herdabilidade ndo caracteriza o
cardter, mas sim a estrutura da populacdo estudada (RAMALHO; SANTOS;
ZIMMERMANN, 1993).

E possivel estimar dois tipos de herdabilidade: no sentido amplo (ha) e no
sentido restrito (hr). No sentido amplo, a herdabilidade pode ser definida como a razéo
da variancia genotipica pela variancia fenotipica, enquanto, no sentido restrito, a razdo
da variancia genética aditiva pela variancia fenotipica. Portanto, a diferenca estd no
numerador da fracdo (RAMALHO; SANTOS; PINTO, 2008; FALCONER; MACKAY,
1996; ALLARD, 1971).

O coeficiente de herdabilidade (h?) pode variar de 0 a 1. Quando h? = 1 significa
que o fendtipo é completamente determinado pelo gendtipo, ndo sofrendo influéncia do
ambiente. Sendo h? = 0, a variabilidade do carater ndo tem origem genética (ALLARD,
1971).

As estimativas de herdabilidade podem variar com a caracteristica, 0 método de
estimacdo, a variabilidade da populacdo, o nivel de endogamia, o tamanho da amostra
avaliada, o nimero e tipo de ambientes considerados, o tipo de parcela e a precisdo na
conducéo do experimento e coleta dos dados (BOREM; MIRANDA, 2009).

Caracteres de alta herdabilidade permitem maior sucesso na sele¢éo, de forma
que a chance de se obter progénies superiores com os individuos selecionados é grande.
Por isso, os melhoristas fazem, muitas vezes, uso da selecdo indireta para obterem
maiores ganhos com caracteres de baixa herdabilidade, selecionando caracteres
correlacionados que possuem maiores valores de herdabilidade (CASTRO, 2008).

Para eles, o maior interesse é a obtencdo de grande variabilidade genética nas
plantas para a imposicdo de processos seletivos que efetivamente resultem em ganhos

genéticos significativos (BERNARDO, 2002). As técnicas tém sido direcionadas para o



desenvolvimento de materiais genéticos superiores, mas comprometidas com a
recuperacdo e manutencdo de populacbes de espécies ameacadas de extincdo, e essas
metas também sdo prioritarias, para a propria sobrevivéncia da humanidade (CRUZ,
2005).

Entre os principais caracteres avaliados na cultura, existem alguns que se
apresentam mais influenciaveis pelo ambiente, apresentando assim baixa herdabilidade.
A produtividade € um carater que merece destaque, pois apresenta baixa herdabilidade
(20 — 30%), o que pode ser atribuido a0 comportamento puramente quantitativo desse
carater, em funcdo do grande nimero de locos que o controlam, que permitem maior
influéncia ambiental e, consequentemente, uma diminuicdo da relacdo entre as
variancias genética e fenotipica. Varios trabalhos confirmam essa baixa herdabilidade:
Castro (2008) avaliou a heranga da producdo de gréos e dos componentes de produgéo
em soja, no municipio de Piracicaba, SP e encontrou herdabilidade de 16% para esse
carater. Ja Costa et al. (2008) fizeram estimativas de herdabilidade em geracdes
precoces de cruzamentos biparentais de soja e obtiveram herdabilidade de 45%.
Carvalho et al. (2009) encontraram herdabilidade de 52,8%. Outros valores foram
encontrados com certa variacdo, 59, 09% (SILVA, 2008), 19% (FARIAS, 2008),
76,08% (SILVEIRA, 2007), 12 a 59% (VIEIRA, 2009) e de 53% (MEDEIROS, 2009).

2.3.2 Ganho esperado com a selecéo

A estimativa do ganho com a selecdo é um importante pardmetro para um
melhorista, pois mostra o quanto a populacéo vai ganhar em relagdo ao seu desempenho
anterior.

Ao lado da herdabilidade, a estimativa do ganho é importante para as inferéncias
genéticas. Como 0s aspectos essenciais da maioria dos programas de melhoramento sao
a selecdo dentro de uma populacdo-base, constituida de individuos geneticamente
variaveis e a utilizacdo do material selecionado para a formacéo de novas populaces,
deve-se fazer a comparacdo entre a nova populacdo e a populagdo-base. Para tanto,
determina-se 0 avanco conseguido com a selecdo, que depende da quantidade de
variabilidade genética da populacdo-base e da magnitude dos efeitos que a mascara
(componentes ambientais e de interacdo) (SILVEIRA et al., 2006). Quando néo se tém

disponiveis dados da populacdo-base que esta sendo estudada, estima-se o ganho
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esperado com a selecdo, ou seja, o que provavelmente ocorrerd na geragao seguinte,
utilizando-se os componentes de variancia disponiveis.

Os fatores mais importantes que interferem, direta ou indiretamente, no ganho
obtido por selecdo, segundo Vencovsky; Barriga (1992) sdo: intensidade de selecéo,
propriedades geneticas da populacdo e condicdes ambientais. O ganho obtido por
selecdo esta diretamente relacionado ao diferencial de selecdo, ou seja, depende da
diferenca entre a média do grupo selecionado e a média da populacdo original. Sendo
assim, j& que os caracteres quantitativos, como por exemplo, producdo de graos,
apresentam uma distribui¢do aproximadamente normal, um maior diferencial de selecédo
é conseguido quando se seleciona uma menor proporcdo de unidades superiores
(progénies ou individuos). Logo, quanto maior a pressdao de selecdo, maior serd o
diferencial. No entanto, uma pressdo de selecdo alta implica risco de reducdo drastica na
variabilidade genética. Quanto mais heterogénea for uma populacdo, maiores séo as
possibilidades de ganho com selecéo, pois tal ganho se baseia em diferencas genéticas
(FARIAS, 2008).

A possibilidade de predicdo dos ganhos por uma determinada estratégia de
selecdo constitui-se em uma das principais contribuicGes da genética quantitativa para o
melhoramento. Com base nestas informacfes, é possivel orientar, de maneira mais
efetiva, o programa de melhoramento, predizendo o sucesso do esquema de selecéo
adotado e determinar, de forma cientifica, quais as técnicas que podem ser mais eficazes
(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004).

Os ganhos com selecdo diminuiram com o passar do tempo, devido,
principalmente, ao uso continuo do mesmo germoplasma nas hibridacdes. No entanto,
nos ultimos anos, essa situacdo tem melhorado, conforme demonstra a liberacdo de
novas cultivares, visto que, além de ganhos no aprimoramento de caracteres
agrondmicos, pela correcdo de caracteres quantitativos, sdo alcangcados ganhos relativos
em rendimento de grdos (COLOMBARI-FILHO, 2009).

No geral, os diversos caracteres de interesse econdmico estdo correlacionados
entre si, 0 que faz com que a selecdo de um proporcione alteragdes em outro ou outros.
Entretanto quando essa correlacdo genética € favoravel, é possivel obter ganhos para um
deles por meio da selecdo indireta no outro carater associado.

Como orientacdo para os programas de melhoramento, a quantificagdo dos
efeitos indiretos da selecdo de um carater sobre outros é fundamental no sentido de se

obter um material genético que relna, simultaneamente, um conjunto de atributos
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favoraveis, podendo-se, assim, obter um progresso em um carater por selecdo de outro.
A selecdo de genoOtipos baseada em um ou poucos caracteres tem-se mostrado
inadequada por conduzir a um genotipo superior em relacdo aos caracteres selecionados,
mas com desempenho inferior em relagdo aos outros caracteres ndo levados em
consideracdo no momento da selecdo (FARIAS, 2008).

Igbal et al. (2010) avaliaram a correlacdo entre nove caracteres agronémicos em
dezenove genotipos de soja e obtiveram coeficiente de correlagdo positiva para
rendimento de grdos com todos os caracteres estudados, exceto altura de planta na
floracdo. O carater teor de Oleo apresentou correlacdo significativa e positiva com
rendimento, peso de cem sementes e dias para maturacdo. Ja para o carater nimero de
nos por planta, a correlacdo foi significativa e negativa com o carater produtividade.

A eficiéncia do teste precoce a partir de estimativas de respostas esperadas com a
selecdo de progénies derivadas de plantas F, e F4 no municipio de Piracicaba-SP, foi
avaliada por Carvalho et al. (2009) que utilizaram intensidades de selecdo de 40 e 50%
e obtiveram respostas para o carater producdo de grdos de 6,75 e 5,59% (geracdo F,) e
de 10,96 e 9,08% (geracao F,).

Outra forma de estimar o ganho com a selecdo € por meio da utilizacdo de indice,
no qual se constitui num carater adicional, estabelecido pela 6tima combinacdo de
varios caracteres, permitindo efetuar com eficiéncia a selegdo simultdnea de maltiplos
caracteres. Quando comparados com a selecdo direta, muitos trabalhos verificaram
resultados relativamente superiores ou préximos, entre os dois métodos. De modo geral,
0 ganho sobre o carater é reduzido, mas essa reducdo é compensada por maior
distribuicdo de ganhos favordveis nos demais caracteres. Assim, diferentes indices
correspondem a diferentes alternativas de selecdo e, consequentemente, de ganhos
(BARBARO, 2006).

Moura et al. (2008) avaliando 176 linhagens Fg de soja no municipio de
Londrina-PR, quanto a resisténcia ao nematdide de cisto da soja (raca 1), estimaram o0s
parametros geneticos e obtiveram ganhos com a selecdo variando de 16,65 a 23,99 %.

Carvalho (2008) trabalhou com progénies de soja em duas geracoes Fo4 e Fs6 €
diferentes intensidades de selecdo para avaliar a eficiéncia do teste precoce no
melhoramento de soja em dois locais (A e B). No local “A” para a gera¢do Fj4, as
estimativas de respostas a selecdo na geracdo F,., variaram de 1,01% a 0,58% para o
carater dias para maturacdo (DM); de 7,7% a 4,4% para altura na maturacdo (AM); e de

11,01% a 6,29% para producdo de gréos (PG), com intensidade de selecdo de 20% e
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50%, respectivamente. Para a geracdo F4g, as estimativas de respostas variaram de
1,53% a 0,87% para o carater DM; de 10,24% a 5,85% para o carater AM; e de 19,55%
a 11,17% para o carater PG, com intensidade de selecdo de 20% e 50%,
respectivamente. No local “B” para a geragdo F,.4, as estimativas de respostas a selecdo
na geracdo F,.4 variaram de 1,06% a 0,61% para DM; de 10,80% a 6,17% para AM; e de
9,88% a 5,65% para PG, com intensidade de selecdo de 20% e 50%, respectivamente.
Para a geracdo Fg4, as estimativas de respostas a selecdo variaram de 1,37% a 0,78%
para o carater DM; de 11,69% a 6,68% para o carater AM; e de 10,26% a 5,86% para 0
carater PG, com intensidade de selecdo de 20% e 50%, respectivamente.

O conhecimento da magnitude das estimativas de herdabilidade, dos coeficientes
de correlacdo genética e fenotipica e das estimativas de ganho esperado com sele¢do é
importante para a condu¢do de um programa de melhoramento e para a tomada de
decisbes (BOREM; MIRANDA, 2009).

Contudo, a tarefa de selecionar progénies superiores ndo é facil uma vez que os
caracteres de importancia, em sua maioria quantitativos, apresentam comportamento
complexo, por serem mais influenciados pelo ambiente e inter-relacionados de tal forma
que a selecdo de um, provoca uma série de mudancas em outros (CRUZ; REGAZZI,
1997).
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PARAMETROS GENETICOS E DIVERGENCIA EM GENOTIPOS DE SOJA

RESUMO

O melhoramento de soja a cada dia tem buscado selecionar genotipos promissores,
principalmente com relagdo ao rendimento. Contudo, selecionar progénies superiores
ndo € facil, uma vez que os caracteres de importancia, em sua maioria, quantitativos
apresentam comportamento complexo. O objetivo deste trabalho foi estudar a
variabilidade genética entre gendtipos F5 oriundos de 22 cruzamentos biparentais de
soja por meio de técnicas uni e multivariadas. O experimento foi conduzido na fazenda
experimental da Universidade Federal de Uberlandia-MG (18°52’S; 48°20°W e 805m de
altitude) em delineamento de trés blocos casualizados constituidos por 110 genotipos e
22 cruzamentos biparentais. Avaliaram-se 14 caracteres. Estimaram-se dois parametros
genéticos: herdabilidade no sentido amplo (h%a) e ganho com selecdo em relacdo as
testemunhas. A divergéncia genética entre os cruzamentos foi determinada pela
distancia generalizada de Mahalanobis (D?) entre todos os pares de cruzamentos e
testemunhas. Com base nas matrizes de distancias genéticas geradas foi construido um
dendrograma, utilizando o método de agrupamento UPGMA. Utilizaram-se também o0s
métodos de agrupamento de Tocher e dispersdo grafica. A importancia relativa dos
caracteres avaliados foi estimada por meio da participacdo dos componentes da
distancia generalizada de Mahalanobis (D?), relativos a cada caracteristica. No intuito
de auxiliar a recomendagdo de combinagdes hibridas baseadas na magnitude da
distancia genética foi empregado um indice em relacdo ao cruzamento mais produtivo e
ao idedtipo. A populagdo exibiu grande variabilidade genética, com excecdo dos
caracteres vagem de trés graos, peso por planta e altura de insercdo da primeira vagem,
todos os caracteres apresentaram diferencas significativas. Os maiores valores de
herdabilidade, no sentido amplo, foi para o carater altura da planta na maturacédo (90%),
seguido dos caracteres nimero de dias para a floragao (87%), vagem de um gréo (86%)
e nimero de dias para a maturacdo (77%). Todos os cruzamentos apresentaram
genotipos superiores as testemunhas, sendo os genétipos CR1-L4, CR3-L1, CR4-L7,
CR6-L2, CR6-L16, CR6-18, CR12-L12, CR16-L14, CR16-6, CR16-12, CR16-14,
CR17-L1, CR17-L2, CR19-L5 e CR20-L1 os mais promissores. Os maiores ganhos
dentro do cruzamento foram observados para 0 CR6, CR8 e CR16. Entre o0s caracteres
avaliados, altura de planta na maturidade, vagem de um gréo e produtividade séo 0s
mais indicados para a andlise da diversidade genética em soja. Os trés métodos de
agrupamento empregados nesse trabalho foram eficientes em representar a distancia
genética entre os cruzamentos e testemunhas avaliadas. Os cruzamentos que mais se
destacaram foram CR5, CR10, CR21 e CR12. As linhagens dos cruzamentos CR13,
CR14 e a Test2 cruzados com as linhagens do CR5, CR10, CR21 e CR12 sdo
promissores para incremento de variabilidade genética.

Palavras-chave: Glycine max. L. Genotipos. Cruzamentos. Herdabilidade. Estimativa.
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GENETIC PARAMETERS AND DIVERGENCE IN GENOTYPES OF
SOYBEAN

ABSTRACT

The soybean breeding comes every day trying to select promised phenotypes, mainly
related to yield. However, selecting superior progenies is not an easy work, once the
characters of importance, mostly quantitative, show complex behavior. The objective
was to study the genetic variability among genotypes F5 from 22 biparental soybean
crosses through univariate and multivariate techniques. The experiment was conducted
at the experimental farm of the Federal University of Uberlandia-MG (18 ° 52'S, 48 °
20'W and 805m of altitude) in a randomized block design consisting of three 110
genotypes and 22 biparental crosses. We evaluated 14 characters. We estimated two
genetic parameters, heritability in broad sense (h®a) and gain selection in relation to the
witnesses. The genetic divergence between the crosses was determined by the
Mahalanobis distance (D) between all pairs of crosses and witnesses. Based on the
matrix of genetic distances generated a dendrogram was constructed using the UPGMA
clustering method. We also used the clustering methods of Tocher and graphic. The
relative importance of traits was estimated by the participation of components of
Mahalanobis distance (D?), for each feature. In order to support the recommendation of
hybrid combinations based on the magnitude of the genetic distance was used in relation
to an index dipped more productive and ideotype. The population exhibited
considerable genetic variability, except three characters pod grain weight per plant and
height of first pod, all traits showed significant differences. The higher values of broad
sense heritability was for the plant height at maturity (90%), followed by the characters
days to flowering (87%), a pod of beans (86%) and number of days to maturation
(77%). All crosses showed superior genotypes to witnesses, and the genotypes CR1-L4,
CR3-L1, CR4-L7, CR6-L2, CR6-L16, CR6-18, CR12-L12, CR16-L14, CR16-6, CR16-
12, CR16-14, CR17-L1, CR17-L2, CR19-L5 and CR20 the most promising. The largest
gains were seen in the cross for CR6, CR8, and CR16. Among the traits, plant height at
maturity, pod yield of grain and are best suited for the analysis of genetic diversity in
soybean. The three clustering methods employed in this study were effective in
representing the genetic distance between the crosses evaluated and witnesses. The
crossings that stood out were CR5, CR10, CR21 and CR12. The lines crossing CR13,
CR14 and Test2 crossed with the strains of CR5, CR10, CR21 and CR12 are promising
to increase genetic variability.

Keywords: Glycine max. L. Progeny. Crosses. Heritability. Expected gain.
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1 INTRODUCAO

A soja [Glycine max (L.) Merrill] € uma das mais importantes culturas agricolas
em todo o mundo e, principalmente, no Brasil, que é o segundo maior produtor, em
virtude de toda uma cadeia produtiva e tecnolégica desenvolvida em torno desta espécie
oleaginosa (SEDIYAMA, 2009).

O avanco da sojicultura brasileira se deve, em grande parte, aos resultados
alcancados pelos programas de melhoramento genético. Com as novas demandas do
mercado, uma parcela desses resultados esta condicionada ao progresso das pesquisas
para melhorar caracteres importantes como a qualidade de proteina e teores de 6leo
presentes nos grdos, que juntamente com niveis adequados de produtividade aumentam
as possibilidades de o Brasil tornar-se o primeiro produtor mundial de soja nos
préximos anos.

Apesar de a cultura ser grandemente melhorada, h4 uma constante necessidade
de identificar materiais superiores aqueles existentes no mercado. Os principais
caracteres agrondémicos de interesse em programas de melhoramento genético sdo de
heranca complexa, como é o caso do rendimento de grdos. Esses caracteres possuem
distribuicdo continua, sdo altamente influenciados pelo ambiente e, geralmente, sdo
controlados por um grande nimero de genes (MAIA et al., 2009).

A variabilidade observada em certos caracteres, como, por exemplo, tolerancia a
doencas, pode ser causada, em maior parte, pelas diferencas genéticas existentes entre
os individuos, enquanto em outros caracteres, como produtividade, maior parte da
variabilidade identificada pode ser devido as diferencas ambientes aos quais 0s
individuos foram expostos. Nesse sentido, nota-se a importancia de se determinar a
relacdo da heranca genética e do ambiente na expressao do carater, determinada por
meio do calculo da herdabilidade, que corresponde a propor¢do da variabilidade total
que é de natureza genética, ou 0 quociente entre a variancia genética e a total
(SILVEIRA; DI MAURO; CENTURIUM, 2006).

A caracteristica produtividade, geralmente, apresenta valores que variam de
médios a baixos de herdabilidade, o que pode ser atribuido ao comportamento
puramente quantitativo deste carater, em funcdo do grande nimero de locos que o
controlam, permitindo maior influéncia ambiental e, consequentemente, uma
diminuicdo da relacdo entre as variancias genética e fenotipica (FARIAS, 2008).

Diversos trabalhos tém sido realizados com estimativas de herdabilidade, tanto no
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sentido amplo quanto restrito, para varios caracteres em soja (GODOI; PINHEIRO,
2009; KARASU et al., 2009; COSTA et al., 2008; REIS et al., 2002; FARIAS NETO;
VELLO, 2001; ROSSMANN, 2001; TOLEDO et al., 2000; AZEVEDO FILHO et al.,
1998; MAURO; SEDIYAMA; SEDIYAMA, 1995).

Ao lado da herdabilidade, o ganho com a selecdo possui grande importancia para
as inferéncias genéticas. Os aspectos essenciais para a maioria dos programas de
melhoramento é a selecdo dentro de uma populacdo-base, constituida de individuos
geneticamente variaveis e a utilizacdo do material selecionado para a formacéo de novas
populagdes (SILVEIRA, DI MAURO; CENTURIUM, 2006).

Outra forma de identificacdo e desenvolvimento de novos genotipos é por meio
de estudos de divergéncia genética. Trabalhos tém destacado que o germoplasma de
soja brasileiro possui uma base genética restrita, tendo se originado a partir de algumas
poucas linhagens ancestrais (PRIOLLI et al., 2004; PRIOLLI et al., 2002;
HIROMOTO; VELLO, 1986; ABDELNOOR, BARROS, MOREIRA, 1995).

Segundo IQBAL et al. (2010) a divergéncia genética € um componente chave de
qualquer sistema de producédo agricola. Estudos com grau de parentesco e divergéncia
entre genoOtipos tém comprovado que a maioria das cultivares presentes no mercado
apresentam alta similaridade (MIRANDA et al., 2007; HYTEN et al., 2006; BONATO
et al., 2006; PRIOLLI et al., 2002; KISHA, SNELLER, DIERS; 1997; ABDELNOOR,
BARROS, MOREIRA, 1995).

Técnicas multivariadas, utilizadas para estimar a divergéncia genética,
possibilitam a avaliacdo simultdnea de varios caracteres (ARRIEL et al., 2006). Essas
técnicas podem gerar informagBes importantes para a manutencdo dos recursos
genéticos, simplificacdo de bancos de germoplasma e formacdo de cole¢des nucleo,
além de auxiliar na escolha de descritores que melhor representem a diversidade
presente na populacdo (FONSECA,; SILVA, 1999).

Os objetivos deste trabalho foram: a) avaliar a variabilidade genética entre
gendtipos segregantes de soja (progénies F5) e entre 22 cruzamentos e cinco
testemunhas; b) estimar a herdabilidade no sentido amplo de onze caracteres e o ganho
esperado para o carater produtividade; e c) identificar a divergéncia genética existente

entre 0s 22 cruzamentos por meio de técnicas multivariadas.
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2 MATERIAL E METODOS

2.1 Caracteristicas do local

O experimento foi conduzido em uma area experimental de 0,26 ha localizada na
Fazenda Capim Branco (18°52°S; 48°20°W e 805m de altitude), pertencente a
Universidade Federal de Uberlandia, no municipio de Uberlandia, Minas Gerais.

Segundo os dados climéaticos (1981 a 2008) fornecidos pelo Instituto de
Geografia da UFU, Uberlandia apresenta temperatura média do ar de 22,4° C, umidade
relativa do ar média de 70% e precipitacdo pluvial anual média de 1.584 mm/ano.

A érea em que foi realizado o experimento situa-se sobre um Latossolo

Vermelho Escuro distrofico, sob cultivo de soja ha mais de dez anos.

2.2 Execucédo experimental
O experimento foi conduzido seguindo o esquema de familias com testemunhas

intercaladas (cultivares comerciais), sendo essas T1 (UFUS Riqueza), T2 (UFUS
Impacta), T3 (UFUS Xavante), T4 (UFUS Milionaria) e T5 (M-Soy 8211), em que cada
familia foi derivada da debulha de uma planta individual, formando uma linha, que
constituiu a parcela experimental. Esse esquema foi adotado em fungdo da pequena
quantidade de sementes disponiveis e o grande numero de gendtipos a serem avaliados,
conforme metodologia utilizada por Costa et al. (2008). As principais caracteristicas das

testemunhas encontram-se na Tabela 1.

TABELA 1. Principais caracteristicas das cinco testemunhas utilizadas no experimento.
Uberlandia-MG, 2011.

Cultivar Ciclo Tipo de Potencial produtivo
crescimento (kg ha™)®
T1: UFUS' Riqueza Meédio D 3400
T2: UFUS Impacta Semitardio D 4098
T3: UFUS Xavante Semitardio D 4000
T4: UFUS Milionaria Semitardio D 4014
T5: M-Soy” 8211 Precoce D 4100

ICultivares provenientes do Programa melhoramento de soja UFU; “Cultivar proveniente da Empresa
Monsanto Ltda — Brasil, Uberlandia-MG, *dados da literatura.
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A semeadura foi realizada no dia 22 de fevereiro de 2010. O delineamento
experimental adotado foi o de blocos casualizados (DBC) com trés blocos, contendo
110 progénies (geracdo F5) oriundas de 22 cruzamentos biparentais e cinco testemunhas
intercaladas entre as progénies. A parcela experimental constituiu-se de uma linha de
quatro metros de comprimento, desprezando 0,5 m de cada extremidade para formar a
parcela util. A densidade utilizada foi de dez plantas por metro linear, espacgadas de 0,10
m entre plantas e 0,5 m entre linhas, desprezando-se as linhas de bordadura. A parcela
Gtil constituiu-se de 1,5 m%.

Para a conducéo das geracOes segregantes, utilizou-se 0 método genealdgico, em
que, a partir da geracdo F2 foi feita a selecdo de plantas individuais. Na geracdo F3,
cada planta selecionada em F2 foi plantada em linha e realizou-se a selecéo entre linhas
e dentro de cada linha. Como na geracdo anterior, as plantas individuais selecionadas
foram novamente plantadas em linhas e uma nova selecdo entre e dentro da linha foi
realizada. Esses procedimentos foram repetidos até a geracdo do presente trabalho (F5).

O preparo do solo foi feito de forma convencional, ou seja, com aragdes e
gradagens. Antes da semeadura, a &rea foi sulcada e adubada, conforme anélise do solo
(Tabela 2). Quanto aos tratos culturais empregados, no controle de plantas daninhas,
foram utilizados herbicidas em pré- e pds-emergéncia, complementados com capinas

manuais, quando necessario.

TABELA 2. Caracteristicas quimicas do solo da area experimental®.

Prof. pH P(meh ) K" K' Ca¥ Mg™ AFF H+tAl MO. T V m

mg.dm™ Ccmol..dm™ dag.kg™ %
0-10 6,0 6,6 84 021 14 09 0,0 3,00 2,6 551 46 0
10-20 5,9 53 91 0,23 1,3 08 00 320 2,5 553 42 0

1-Andlise efetuada no Laboratorio de Andlises de Solos e Calcarios do ICIAG/FUNDAP/UFU. Prof.:
profundidade; T: CTC a pH 7,0; V: saturacdo de bases; m: Saturag¢do por aluminio; P, K: (KCL 0,05
molL-1 + H,SO, 0,0125 molL-1; Al, Ca, Mg: (LCL 1molL-1); H-Al: (solucéo tampéo — SMP a pH 7,5).

Logo ap6s a semeadura e durante o desenvolvimento das plantas, foi feita
irrigacdo suplementar, utilizando um sistema de irrigacao por asperséo convencional. As
doencas e insetos pragas foram controlados conforme recomendacfes técnicas
apropriadas a cultura, sob condi¢des adequadas de temperatura, umidade e ciclo da
planta (EMBRAPA, 2008).
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2.3 Caracteres agrondmicos avaliados

Os caracteres agrondmicos avaliados foram os mais relevantes em cultivares de
soja, sendo esse procedimento realizado mediante observagdes visuais e medigdes
rigorosas de acordo com os estadios de desenvolvimento da cultura proposto por Fehr;

Caviness (1977). Foram avaliados:

2.3.1 Altura da planta na floracao (APF)
Foi mensurada a distancia em centimetros, a partir da superficie do solo até a

extremidade da haste principal de cinco plantas aleatoriamente.

2.3.2 Altura da planta na maturagéo (APM)

Foi mensurada a distancia em centimetros, a partir da superficie do solo até a
extremidade da haste principal de cinco plantas aleatoriamente quando essas se
encontravam no estadio reprodutivo R8, onde 95% das vagens atingiram a cor de vagem

madura.

2.3.3 Numero de dias para a floracao (DPF)

Definido como numero de dias desde a emergéncia até a floracdo, quando
aproximadamente 50% das plantas da parcela Gtil apresentavam pelo menos uma flor
aberta (R1).

2.3.4 Numero de dias para a maturacao (DPM)
Foi considerado o nimero de dias da emergéncia até a maturacdo, quando 95%
das vagens da area Util da parcela estavam maduras (R8).

2.3.5 Altura de insercdo da primeira vagem (AlV)
Foi mensurada a distancia em centimetros, a partir da superficie do solo até a
insercdo da primeira vagem na haste principal, medida em cinco plantas quando as

mesmas estavam no estadio R8.
2.3.6 NUmero gréaos por vagem

Foram tomadas aleatoriamente cinco plantas da parcela util, nas quais foi

contado o numero total de vagens. Classificando-as em V1 (vagem de um gréo), V2
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(vagem de dois grédos), V3 (vagem de trés graos) e em seguida calculou-se o TV (total

de vagem).

2.3.7 Produtividade de graos (PG)

Avaliada apo6s a colheita da area util de cada parcela e pesagem dos grédos
obtidos ap0s trilha dos feixes de plantas e limpeza dos grdos. Os dados obtidos (gramas
por parcela) foram transformados para kg ha™, sendo esta produtividade corrigida para
teor de umidade de 13%, conforme a Equagéo (1):

PF = p1 x 207U (1)
100 —UF

em que:
PF: peso final corrigido da amostra;
PI: peso inicial da amostra;

Ul: umidade inicial da amostra;

UF: umidade final da amostra (13%).

2.3.8 Cor de Pubescéncia

Adotaram-se duas cores sem variagao: cinza e marrom.

2.3.9 Tipo de crescimento

Esse carater foi avaliado apds o florescimento, em que as plantas foram
classificadas em dois tipos, de habito indeterminado quando continuaram o crescimento
apos inicio do florescimento e de habito determinado quando cessaram o crescimento

apos o florescimento.

2.4 Analises estatisticas
Realizou-se a Analise de variancia (ANAVA) e em seguida o teste de média de
Scoot; Knott (1974) a 0,05 de significancia. Esse teste foi utilizado por ser indicado para
experimentos com grande numero de materiais avaliados, pois facilita a interpretacéo,
por agrupar melhor os tratamentos (BORGES; FERREIRA, 2003).
Para avaliacdo dos genotipos realizou-se uma estatistica descritiva estimada, que

fornece informagdes que ajudam na andlise do potencial dos descendentes de cada
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cruzamento. Para estimar o ganho esperado para o carater produtividade nos 22
cruzamentos, selecionaram-se os melhores gendtipos de cada cruzamento e, em seguida,

obteve-se o diferencial de sele¢do (Equacgéo 2):

DS = )zCR - XGen (2

em que:
DS = diferencial de selecéo

[13%2]
1

Xcr = média do cruzamento

[13%2]
1

Xgen = média dos genotipos selecionados do cruzamento

Em seguida, estimaram-se os coeficientes de herdabilidade no sentido amplo por
meio das variancias fenotipicas, ambientais e genéticas para cada carater avaliado,
obtidas a partir do quadrado medio dos cruzamentos e do quadrado médio residual
(erro) da analise de variancia (ANAVA), dividido pelo numero de blocos.

Portanto, a herdabilidade no sentido amplo (h%), em porcentagem, foi estimada

de acordo com a seguinte Equacao (3):

2 2 2
h? = CF 20'5 = G‘;’ %100 3)
ol ol

em que:
6%: é a variancia fenotipica obtida diretamente do quadrado médio dos cruzamentos.
Esta variancia tem um componente genético e outro ambiental;

6%::¢ a variancia ambiental obtida diretamente do quadrado médio residual (erro) e

6°:é a variancia genética estimada a partir da diferenca entre a 6% e 6%
O ganho estimado em porcentagem dentro do cruzamento, em relacdo a média

das testemunhas e a melhor testemunha, foram obtidos de acordo com as equag0es 4, 5,

6 e 7, respectivamente:

2
GS =h; xDs )
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GS, () - 2=

o %)
Gs. (%) = 100xCS
Test (6)
GS,; (%) = 00xGS
MT (7)

em que:
GS: ganho estimado com a selegéo
h%a: herdabilidade no sentido amplo
DS: diferencial de selecédo

Xo: média da populacéo original
XTest: média das testemunhas
XMT: média da melhor testemunha

A divergéncia genética entre os cruzamentos foi determinada pela distancia
generalizada de Mahalanobis (D?) entre todos os pares de cruzamentos e testemunhas.
Com base nas matrizes de distancias genéticas geradas, foi construido um dendograma,
utilizando o método de agrupamento UPGMA para projecdo das distancias. Foi
realizado o corte no dendograma a 43% de dissimilaridade. Para a estimativa do ajuste
entre a matriz de dissimilaridade e o dendograma gerado, foi calculado o coeficiente de
correlacdo cofenética (r) (SOKAL; ROHLF, 1962),

A importancia relativa dos caracteres avaliados quanto a dissimilaridade
genética observada entre os gendtipos foi realizada seguindo a metodologia empregada
por Morais et al. (1998) e por meio da participacdo dos componentes da distancia
generalizada de Mahalanobis (D?), relativos a cada caracteristica, no total da
dissimilaridade observada (SINGH, 1981).

No intuito de auxiliar a recomendacdo de combinagfes superiores baseadas na
magnitude da distancia genética, foi empregado um indice em relacdo ao cruzamento
mais produtivo e o idedtipo (gendtipo ideal proposto pelo melhorista) com base nos

melhores comportamentos verificados em cada carater avaliado. Em seguida, foram
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estimadas as distancias de Mahalanobis (D?) entre os gen6tipos (22 cruzamentos e as
cinco testemunhas) trabalhados e o ideétipo. Dessa forma, 0s cruzamentos e
testemunhas foram classificados de acordo com a distancia que apresentaram em
relacdo ao cruzamento mais produtivo e ao idedtipo, sendo considerados os melhores
cruzamentos aqueles que apresentaram as menores distancias.

As analises foram realizadas com o auxilio do aplicativo computacional GENES
(CRUZ, 2008).

3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 3 encontram-se as médias dos 22 cruzamentos e das cinco
testemunhas, quanto os onze caracteres avaliados, e 0 resumo da andlise de variancia
com valores minimos, maximos e meédia geral dos cruzamentos e testemunhas,
quadrado médio dos cruzamentos, quadrado médio do residuo, coeficiente de variacdo e

herdabilidade no sentido amplo.

3.1 Média dos caracteres avaliados

Foram detectadas diferencas significativas (P < 0,05) pelo teste F em quase
todos os caracteres avaliados, com excecdo dos caracteres vagem de trés graos (V1),
peso por planta (PP) e altura de insercdo de primeira vagem (H1V) que né&o
apresentaram diferencas significativas. Mas como a maioria dos caracteres apresentou
significancia, isso indica a existéncia de suficiente variabilidade nesses caracteres para o
conjunto de cruzamentos avaliados

Para o carater vagem de trés grdos (V3), 0s cruzamentos que apresentaram as
maiores médias foram CR20 (38), CR17 (36), CR3 (35) e CR4 (35). Para vagem de um
grdo (V1) os cruzamentos que apresentaram as menores médias foram o CR10 (1), CR5
(2) e CR14 (2) e para vagem de dois grdos (\VV2) os que apresentaram as menores médias
foram CR14 (17), Testemunha 4 (21) e Testemunha 2 (22).

Para total de vagem (TV) a maioria dos cruzamentos superaram as médias das
testemunhas apresentando diferencas significativas. O maior valor encontrado foi de 77
vagens por planta para 0 CR17 e o minimo de 41 vagens para a testemunha 2. Em
trabalho realizado por SOUZA et al. (2008) com o objetivo de avaliar os componentes
de rendimento de variedades de soja em funcéo da aplicacao foliar de calcio (Ca) e boro
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(B), em duas fases reprodutivas da cultura, obtiveram média maxima de 52 vagens por
planta, inferior ao encontrado neste trabalho.

O caréter peso por planta (PP) ndo variou entre 0s cruzamentos e testemunhas. A
média geral foi de 25 gramas, semelhante a encontrada por Pandini; Vello; Lopes,
(2002) e por Castro (2008).

Com relacdo ao numero de dias para florescimento (DF), os cruzamentos
apresentaram diferencas estatisticas, sendo de grande importancia, pois facilita a
selecdo. A duracdo do periodo vegetativo € uma das caracteristicas mais importantes a
se considerar quando se estuda a adaptacdo de materiais a determinados ambientes, pois
aqueles que ndo possuem genes de juvenilidade florescem precocemente, com baixa
estatura e, consequentemente ha perda no rendimento de gréos (KIHL; GARCIA, 1989).
A meédia dos cruzamentos foi de 47 dias e das testemunhas de 46 dias, ficando abaixo da
encontrada por Marques (2010), que foi de 63 dias e semelhante a encontrada por
Trevisoli et al. (2010), de 48 dias. Os cruzamentos que levaram mais dias para o
florescimento foram o CR1, CR2, CR3, CR13, CR14, CR15 e CR21, que néo
apresentaram diferencas entre si. Logo o0s descendentes desses cruzamentos s&o
materiais que merecem maior atencdo no momento da selecdo, ja que se tem buscado
selecionar materiais de periodo vegetativo intermediario, ou seja, nem tdo longo nem
téo curto.

A altura da planta na floracdo também é um carater de grande importancia, pois
estd relacionada com o tipo de crescimento que o material definird. Houve diferencas
significativas entre os cruzamentos e testemunhas. Os cruzamentos que apresentaram
plantas mais altas foram o CR1, CR2, CR3, CR4, CR6, CR10, CR13, CR17, CR18,
CR19, CR20, CR21 e CR22, se diferenciando estatisticamente das testemunhas e
demais cruzamentos. Acredita-se que essa diferenca encontrada seja devida a
particularidade de resposta de cada cruzamento quanto ao fotoperiodo, ja que a soja é
uma cultura sensivel a luz. Marques (2010), com o objetivo de avaliar as caracteristicas
agrondmicas, a interacdo gendtipo x ambiente (GxA), a adaptabilidade e estabilidade de
sete cultivares de soja em trés épocas de semeadura em Uberlandia-MG, obteve
diferencas significativas para esse carater em todas as épocas, com média de 70 cm,
aproximadamente 70% superior a média encontrada nesse trabalho de 41 cm. Trevisoli
et al. (2010) também encontraram diferencas significativas para esse carater.

O carater numero de dias para maturacdo associado ao fotoperiodo, latitude e

condicOes edafocliméticas é um indicativo de precocidade do material, ou seja, quanto
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tempo ele vai permanecer no campo até a colheita. Esse carater apresentou diferencas
entre 0s cruzamentos, sendo o cruzamento CR7 0 mais precoce com média de 117 dias,
apesar de ndo ter apresentado diferencas significativas com outros dezenove
cruzamentos e ficando abaixo da média das testemunhas que foi de 121 dias. Em
trabalho realizado por Farias (2008), com o objetivo de obter estimativas de parametros
geneticos e fenotipicos, em uma populacéo de soja, visando ao melhoramento genético
da producdo de grdos e de caracteres agrondémicos, foram obtidas médias superiores as
encontradas nesse trabalho, de 141 dias para os gendtipos avaliados e de 147 dias para
as 11 testemunhas utilizadas. Marques (2010) encontrou meédia semelhante a deste
trabalho, de 126 dias. Ja Trevisoli et al. (2010) encontraram médias de 107 dias.

Para altura da planta na maturagdo, as médias dos tratamentos variaram de 43
(CR11) a 83 cm (CR21). Os cruzamentos que apresentaram maiores alturas foram o
CR21 (83 cm) seguido do CR22 (75 cm) e CR20 (74 cm). Muniz (2007) encontrou
média geral semelhante a deste trabalho. Costa et al. (2004), trabalhando com
populacBes segregantes de soja, encontraram média de 82 cm e Souza et al. (2008) de
71 cm. Acredita-se que essas baixas alturas possam ter ocorrido devido ao fato de a
semeadura ter sido realizada em época ndo recomendada para regido e principalmente
devido a sensibilidade diferenciada dos materiais ao fotoperiodo. Segundo Pinheiro
(1993), o cultivo nessas condi¢fes ambientais provoca uma reducdo na produtividade de
gréos, pois diminui o ciclo de maturidade e o porte da planta. Lopes (2001), avaliando
gendtipos de soja em diferentes épocas de semeadura, observou que as plantas ndo se
desenvolvem tdo bem nas diferentes épocas, quando comparadas as condi¢es normais
de verdo, exceto aqueles gendtipos que possuiam genes para periodo juvenil longo.

A altura de insercdo de primeira vagem ndo apresentou diferencas entre 0s
cruzamentos e testemunhas. Os valores médios para esse carater variaram de seis a treze
centimetros, ndo ficando distantes da faixa ideal para colheita mecanizada com o
minimo de perdas pela barra de corte, na faixa de dez a quinze centimetros, dependendo
também da topografia do terreno (MARQUES, 2010). Carvalho et al. (2010)
encontraram médias variando de 16 a 33 cm e j& Souza et al. (2008) encontraram
médias de 10 a 23 cm, também superiores as encontradas neste trabalho.

O carater produtividade de grdos (PROD) apresentou alta variabilidade entre
cruzamentos e testemunhas. O cruzamento que superou a média da melhor testemunha
foi 0 CR10 com rendimento de 2820 kg ha™ cerca de 32% superior, seguido do CR5

com rendimento de 2804 kg ha™; esses cruzamentos foram os que apresentaram valores
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intermediarios de numeros de vagens, altura de maturacdo e de insercdo de primeira
vagem, pois sdo caracteres de alta correlagdo positiva com produtividade (MUNIZ,
2007). Resultados semelhantes foram encontrados em trabalhos recentes na literatura:
Carvalho et al.; (2010), Trevisoli et al.; (2010) e Marques, (2010) e inferior aos
encontrados por Farias (2008) de 3180 kg ha™ e por SOUZA et al. (2008) que
encontraram 3350 kg ha™. Contudo esse rendimento pode ser considerado satisfatorio,
em virtude de a época de semeadura ndo ter sido a indicada para regiao.

Os coeficientes de variacdo experimental foram todos concordantes com o0s
encontrados na literatura para esses caracteres (ANDRADE et al.; 2010; TREVISOLI et
al.; 2010; MARQUES, 2010; MEDEIROS, 2009; BARONA, 2007; CARVALHO,
2008; ARAUJO, 2006; SILVA, 2005; ROSSMANN, 2001).
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TABELA 3. Médias estimadas® dos 22 cruzamentos (CRUZ) e cinco testemunhas, quanto os 11 caracteres avaliados: V1: vagem de um
grdo, V2: vagem de dois graos, V3: vagem de trés graos, TV: total de vagens, PP: peso por planta (gramas), DF: dias para o florescimento,
HPF: altura da planta na floragdo (cm), DM: dias para maturagcdo, HPM: altura da planta na floracdo (cm), H1V: altura de insercdo de
primeira vagem (cm), PROD: produtividade (kg ha™) e resumo da analise de variancia, valores minimos, maximos e média geral dos
genotipos (cruzamentos e testemunhas), QMCR: quadrado médio do cruzamento, QMRes: quadrado médio do residuo, CV(%): coeficiente
de variacdo e h%a: herdabilidade no sentido amplo. Uberlandia-MG, 2011.

CRUZ V1 V2 V3 TV PP DF HPF DM HPM H1V PROD
(n°) (n°) (n°) (n°) (9) (n°) (cm) (n°) (cm) (cm)  (kgha)

CR1 3 a 31 b 29 a 62 a 25 a 49 a 41 a 129 ¢ 71 b 11 a 1573 ¢
CR2 4 a 36 b 24 a 64 a 24 a 51 a 45 a 133 ¢ 66 c 10 a 1332 ¢
CR3 6 a 31 b 35 a 72 a 27 a 50 a 47 a 122 b 67 c 10 a 1484 ¢
CR4 4 a 26 a 35 a 65 a 24 a 47 b 43 a 125 ¢ 60 d 10 a 1721 ¢
CR5 2 a 31 b 25 a 58 a 25 a 43 ¢ 40 b 110 ¢ 53 d 7 a 2804 a
CR6 5 a 30 b 26 a 58 a 25 a 47 b 43 a 125 ¢ 59 d 11 a 1892 ¢
CR7 3 a 31 b 28 a 61 a 23 a 45 ¢ 33 b 117 ¢ 56 d 10 a 1597 ¢
CR8 4 a 27 a 25 a 56 a 25 a 46 b 40 b 120 b 52 e 9 a 1750 ¢
CR9 5 a 24 a 32 a 61 a 26 a 48 b 36 b 122 b 45 e 10 a 1435 ¢
CR 10 1 a 30 b 26 a 47 b 23 a 48 b 47 a 128 ¢ 61 d 11 a 2820 a
CR11 4 a 29 b 25 a 58 a 27 a 44 ¢ 36 b 121 b 43 e 6 a 1609 ¢
CR 12 4 a 26 a 27 a 57 a 25 a 46 b 41 b 122 b 66 C 10 a 1254 ¢
CR 13 3 a 21 a 28 a 42 b 21 a 52 a 45 a 139 ¢ 73 b 13 a 2182 b
CR 14 2 a 17 a 32 a 50 b 25 a 51 a 40 b 126 ¢ 57 d 10 a 1356 ¢
CR 15 3 a 24 a 33 a 60 a 26 a 49 a 41 b 128 ¢ 65 c 12 a 1988 b
CR 16 4 a 27 a 27 a 59 a 25 a 47 b 41 b 127 ¢ 55 d 9 a 1667 ¢
CR 17 3 a 39 b 36 a 77 a 24 a 48 b 43 a 124 ¢ 57 d 10 a 1239 ¢
CR 18 4 a 32 b 29 a 63 a 23 a 47 b 43 a 126 ¢ 55 d 11 a 1584 ¢
CR 19 5 a 34 b 29 a 68 a 28 a 48 b 43 a 124 ¢ 59 d 11 a 1510 ¢
CR 20 3 a 30 b 38 a 71 a 26 a 48 b 44 a 128 ¢ 74 b 11 a 1796 c¢
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(TABELA 3, continuagao)

CRUZ Vi1 V2 V3 TV PP DF HPF DM HPM H1V PROD
CR21 3 a 23 a 21 a 47 b 23 a 50 a 45 a 129 ¢ 83 a 12 a 1366 c
CR 22 3 a 26 a 30 a 60 a 25 a 47 b 45 a 131 ¢ 75 b 9 a 971 ¢
Test 1 10 b 23 a 24 a 53 b 24 a 47 b 36 b 116 a 49 e 10 a 1682 ¢
Test 2 11 b 22 a 21 a 41 b 23 a 47 b 39 b 126 ¢ 49 e 9 a 1895 ¢
Test 3 7 a 23 a 19 a 42 b 22 a 47 b 40 b 126 ¢ 60 d 11 a 1998 b
Test 4 4 a 21 a 26 a 49 b 25 a 43 ¢ 35 b 126 ¢ 59 d 10 a 1678 ¢
Test5 10 b 29 b 33 a 65 b 25 a 47 b 38 b 111 a 54 d 9 a 2133 b
FV (GL)

QMCR (26) 19* 79* 70™ 261* 7" 16* 42* 114* 275* 6™ 537480*
QMRes (52) 2 28 52 118 8 4 17 30 21 4 96545
Méaximo 11 39 38 77 28 52 47 139 83 13 2820
Minimo 1 17 19 41 21 43 33 110 43 6 971
Média 4 27 28 58 25 47 41 124 60 10 1715
C.V(%) 36 19 26 19 11 4 10 4 8 19 18
h%a (%). 86 62 25 54 60 87 62 77 90 51 71

'Médias seguidas de letras iguais pertencem o mesmo grupo, pelo teste de Scoott e knott a 0.05 de significancia. *™ significativo e ndo significativo
respectivamente, pelo teste F a 0,05 de significancia.
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3.2 Herdabilidade

Na Tabela 3 também estdo apresentados as estimativas de h%a (herdabilidade no
sentido amplo) para os caracteres avaliados. Como a herdabilidade é um parametro que
varia de acordo com ao carater, com as condi¢bes do ambiente e com o método de
estimativa, observou-se que, no geral, os caracteres estudados apresentaram
variabilidade. Para o carater vagem de um grdo (V1), a herdabilidade foi de 86%,
seguida de 62 e 25% para os caracteres vagem de dois gréos (V2) e vagem de trés gréos
(\V3) respectivamente. Para o carater TV (total de vagens por planta), a estimativa foi de
54%. Morceli-Junior et al. (2009), objetivando estimar os coeficientes de herdabilidade
nos sentidos amplo e restrito entre e dentro de familias de progénies de soja, obtiveram
h%a para total de vagem de 96% em média. Costa et al. (2004) encontraram h’a de
77,9%, valor que ficou acima do encontrado neste trabalho.

Para o carater peso por planta (PP) a ha foi de 60%, aproximadamente 17%
inferior a encontrada por Trevisoli et al. (2010) que foi 72,14%.

O carater numero de dias para floracdo (DF) apresentou herdabilidade de 87%,
valor considerado alto, quando comparado com resultados da literatura. O valor
encontrado no presente estudo foi maior que o informado por Carvalho (2008), e
significativamente menor que de Reis et al. (2002), que encontraram valores de
encontrou valor de 76% e 96%, respectivamente.

A estimativa de herdabilidade para o carater altura da planta na floracdo (HPF) foi
de 62%, valor que ficou acima do encontrado por Medeiros (2009) de 54%, e abaixo do
encontrado por Carvalho (2008) de 76%. Contudo, esse valor ndo é considerado baixo,
visto que a heranca do carater € de natureza quantitativa (PINHEIRO, 1993).

O caréater nimero de dias para maturacdo (DM) apresentou h%a de 77%, abaixo do
maior valor encontrado por Medeiros (2009) de 89% e ao encontrado por Reis et al.
(2002) que relatam valores de 97,62%. Maior atencdo deve ser dada para o caréater altura
da planta na maturacdo (HPM), uma vez que ele se correlaciona com a altura de
insercdo de primeira vagem e rendimento. O maior valor encontrado foi para esse
carater que apresentou h%a de 90%, estando acima do encontrado por Farias Neto; Vello
(2001) de 71%, por Carvalho (2008) de 83,51%, Medeiros (2009) de 83% e por Costa et
al. (2004) de 84,3%.

Para o carater altura de insercdo de primeira vagem (H1V), a estimativa foi de

51%, considerada baixa quando comparada a resultados de trabalhos encontrados na
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literatura. Morceli-Juanior. (2009) encontraram 86%, Costa et al. (2008) 63% e Backes et
al. (2002) encontraram 90%.

A produtividade apresentou herdabilidade de 71%, valor considerado alto, em
virtude de esse carater ser muito influenciado pelas condi¢cdes de ambiente. No entanto,
esse valor sugere consideravel controle dos efeitos ambientais. Trevisoli et al. (2010)
com o objetivo de avaliar a performance agrondmica de 19 cultivares precoces de soja,
existentes e comercializados no mercado, para serem utilizados em cultivos em éreas de
reforma de cana-de-agucar na regido de Ribeirdo Preto e adjacéncias, obtiveram valor de
h’a de 72,14%. Essa estimativa também se assemelhou a outros trabalhos encontrados
na literatura (MEDEIROS, 2009; BARBARO et al., 2007; SILVEIRA, 2007 e REIS et
al., 2002).

3.3 Estatistica descritiva

Na Tabela 4, esta a classificacdo dos gendtipos dos 22 cruzamentos com base
numa estatistica descritiva superior (S) e inferior (I) a média das testemunhas e o
desvio-padréo.

Os gendtipos apresentaram grande variabilidade e muitos superam o
desempenho das testemunhas em quase todos os caracteres avaliados, resultado que é de
grande importancia na selecdo das melhores para prosseguir com o processo de
melhoramento, pois essas informacgdes subsidiam a analise do potencial agronémico e
variacOes entre os cruzamentos e descendentes analisados. De acordo com os resultados
apresentados, verifica-se que, de maneira geral, quase todos 0s cruzamentos
apresentaram genoétipos superiores para todos 0s quatorze caracteres avaliados.

Para o carater vagem de um grdo (V1), nenhum cruzamento produziu
descendentes que superassem o desempenho das testemunhas. Ja para os caracteres V2,
V3 e TV, com excecdo dos gendtipos dos cruzamentos CR13 e CR2 (para o carater V3),
todos os demais apresentaram genoOtipos que superaram as testemunhas, sendo 0s
gendétipos CR1-L4, CR3-L1, CR4-L7, CR6-L2, CR6-L16, CR6-18, CR12-L12, CR16-
L4, CR16-6, CR16-12, CR16-14, CR17-L1, CR17-L2, CR19-L5 e CR20-L1 os que
apresentaram maiores rendimentos dentro dos que superam as testemunhas. Para esses
caracteres, o cruzamento CR17 foi 0 Unico que apresentou todos 0s genotipos com
desempenho superior ao das testemunhas. Barbaro (2006), realizou um trabalho com o

objetivo de estimar parametros genéticos e fenotipicos e algumas estatisticas descritivas
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em populacdes de soja, avaliadas em trés geracdes de endogamia com precocidade e
resisténcia ao cancro da haste e para verificar a mais promissora quanto a possibilidade
de ganhos. Obteve resultados semelhantes para a populagdo descendente, em que a
maioria dos genotipos também superou as testemunhas.

O cruzamento que apresentou maior numero de gendtipos superiores as
testemunhas para o carater PP foi o0 CR6, destacando-se a linha CR6-L8 com peso por
planta (PP) de 34 g, aproximadamente 36% superior & média de peso da melhor
testemunha (Test5). Silva (2008), em trabalho realizado com o objetivo de estimar
parametros geneticos relacionados com a heranca da densidade da semente e a
eficiéncia da selecdo no melhoramento do teor de proteina e produtividade de gréos,
numa populacdo descendente de dois cruzamentos, também obteve gendtipos superiores
ao das quatro testemunhas utilizadas.

Como pode ser verificado na Tabela 4, para os caracteres qualitativos, tipo de
crescimento (HC), cor de pubescéncia (CP) e cor de flor (CF) houve pouca variacéo
entre os gendtipos de cada cruzamento. Acredita-se que essa variacdo possa ser devida a
presenca de um pequeno grau de segregacdo dos materiais, j& que se encontram na
geracdo F5. Nos ultimos anos, o melhoramento tem buscado selecionar materiais de tipo
de crescimento indeterminado, pois, com a escassez de agua e constantes veranicos em
muitas regides produtoras, plantas de crescimento indeterminado tém apresentado
menores perdas no rendimento, devido a caracteristica de continuarem a florescer
depois do pico de florescimento, ap6s serem induzidas. Os cruzamentos que se
destacaram com todos os gendtipos de crescimento indeterminado foram o CR21 e
CR22.

Quanto os caracteres relacionados ao florescimento e maturagdo: DF, HPF,
DM e HPM, os genotipos que apresentaram melhores desempenhos em relacdo as
testemunhas foram os descendentes do cruzamento CR2. CR13 e CR20 e para o caréater
H1V, os cruzamentos que apresentaram maior nimero de gendtipos com altura
adequada (10 cm) foram os cruzamentos: CR7, CR9 e CR17, que apesar de ndo terem

superado as testemunhas, apresentam comportamento satisfatdrio para a regido.
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TABELA 4. Classificacdo dos genotipos dos 22 cruzamentos com base na média das testemunhas e desvio-padrdo. Uberlandia-MG, 2011.

GENOT V1 V2 V3 TV PP TC CP CF DF HPF DM HPM H1 PROD

CR1-L1 5 1 36 S 28 - 70 S 21 | I C B 48 S 3 1 132 S 66 S 10 - 1493 -
CR1-L2 0 1 33 S 31 S 65 S 27 S I C B 49 S 36 - 126 - 71 S 10 - 1227 -
CR1-L3 3 1 27 - 26 - 55 - 27 S D M B 49 S 48 S 137 S 60 S 9 - 2098 S
CR1-L4 4 1 46 S 38 S 88 S 36 S I C B 48 S 311 125 | 68 S 10 - 1369 -
CR1-L5 6 - 29 S 30 - 65 S 24 - I M B 49 S 45 S 126 - 73 S 12 S 2167 S
CR1-L6 11 28 S 32 S 60 S 24 - I M B 50 S 44 S 132 S 70 S 12 S 135 -
CR1-L7 1 1 17 | 16 1 34 1 20 | I M B 51 S 49 S 131 S 8 S 15 § 1333 -
CR2-L1 3 1 40 S 23 - 66 S 28 S D M B 57 S 53 S 141 S 63 S 9 - 1147 -
CR2-L2 4 1 34 S 20 - 58 - 26 S D M B 55§ 50 S 137 S 61 S 11 - 1644 -
CR2-L3 5 1 28 S 27 - 60 S 26 S D M B 47 - 331 138 S 7% S 9 - 862 -
CR2-L4 3 1 47 S 23 - 73 S 18 | D M B 55§ 53 S 137 S 67 S 10 - 1462 -
CR2-L5 3 1 38 S 23 - 64 S 22 | D M B 431 41 S 112 | 57 - 11 S 1307 -
CR3-L1 10 - 36 S 41 S 9 S 29 S D M B 47 - 42 S 109 | 59 - 8 1 1916 -
CR3-L2 2 | 26 - 20 - 48 - 24 - I C B 53 S 53 S 135 S 75 S 12 S 1053 -
CR4-L1 1 1 22 - 3 S 56 - 23 - D M B 48 S 45 S 130 S 58 - 11 - 1191 -
CR4-L2 1 1 36 S 32 S 69 S 25 - D M B 47 - 41 S 124 | 56 - 10 - 862 -
CR4-L3 5 1 18 | 42 S 65 S 24 - D M R 51 S 49 S 125 | 62 S 10 - 1231 -
CR4-L4 3 1 23 - 40 S 65 S 24 - D M R 47 - 43 S 115 | 53 - 9 - 2084 S
CR4-L5 3 1 21 - 31 S 54 - 24 - I M R 45 - 37 - 143 S 74S 8 1 2147 S
CR4-L6 6 - 32 S 31 S 69 S 25 - D M B 52 S 52 S 126 - 65 S 17 S 2289 S
CR4-L7 4 1 24 - 47 S 75 S 28 S D C R 47 - 36 - 126 - 60 S 9 - 1533 -
CR4-L8 6 - 37 S 32 S 75 S 24 - D Cc B 48 S 47 S 126 - 62 S 10 - 2289 S
CR4-L9 4 1 24 28 - 56 - 22 | D M B 411 37 - 112 | 56 - 11 - 2244 S
CR4-L10 5 - 25 - 37 S 67 S 25 S D M R 46 - 39 - 115 | 53 - 9 - 1516 -
CR5-L1 2 | 31 S 25 58 - 25 - D M R 43 1 40 - 110 | 53 - 7 1 2804 S
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(TABELA 4, Continuacao)

GENOT V1 V2 V3 TV PP TC CP CF DF HPF DM HPM H1 PROD

CR6-L1 11 28 S 25 55 - 25 - I C B 48 S 45 S 126 - 62 S 12 S 2200 S
CR6-L2 5 1 36 S 37 S 77 S 28 S D C B 47 - 39 - 125 | 54 - 10 - 1867 -
CR6-L3 3 1 26 - 22 - 52 - 26 S D C B 47 - 38 - 127 S 54 - 13 § 1378 -
CR6-L4 6 - 36 S 29 - 70 S 27 S D C B 48 S 44 S 126 - 58 - 9 - 1680 -
CR6-L5 5 | 23 - 20 - 48 - 25 - D C B 48 S 49 S 124 | 69 S 11 S 2111 S
CR6-L6 5 1 25 - 23 - 53 - 23 - D C B 47 - 42 S 124 | 60 S 11 - 2053 -
CR6-L7 4 1 25 - 22 - 51 - 23 - D M B 46 - 39 - 122 | 60 S 11 - 1302 -
CR6-L8 6 - 25 - 22 - 33 1 25 - D C B 48 S 53 S 122 | 65 S 14 S 2124 S
CR6-L9 5 | 29 S 22 - 35 | 23 - D C B 47 - 39 - 126 - 59 - 12 S 2702 S
CR6-L10 3 | 23 - 19 1 45 - 22 | D C B 46 - 45 S 126 - 58 - 13 S 2942 S
CR6-L11 3 | 23 - 25 - 51 - 24 - D C B 47 - 37 - 121 | 57 - 10 - 1431 -
CR6-L12 6 - 27 - 25 - 58 - 23 - D C B 49 S 44 S 126 - 60 S 10 - 1564 -
CR6-L13 2 | 43 S 23 - 69 S 24 - D C B 45 - 351 132 S 55 - 10 - 2018 -
CR6-L14 7 - 33 S 32 S 72 S 27 S D C B 48 - 41 S 126 - 58 - 10 - 1058 -
CR6-L15 6 - 26 - 23 - 55 - 23 - D C B 48 S 40 S 126 - 5 - 9 - 1738 -
CR6-L16 5 | 36 S 38 S 79 S 33 S D C B 48 - 42 § 122 | 55 - 11 - 1956 -
CR6-L17 4 | 25 - 29 - 58 - 27 S D C B 48 S 44 S 126 - 51 - 11 S 2098 S
CR6-L18 5 | 42 S 35 S 83 S 34 S D C B 46 - 43 S 126 - 59 - 9 - 1911 -
CR6-L19 7 - 26 - 24 - 56 - 24 - D C B 48 S 49 S 123 | 66 S 12 S 2209 S
CR7-L1 2 1 27 - 20 - 49 - 21 | D C B 46 - 33 1 112 | 55 - 10 - 1327 -
CR7-L2 3 1 35 S 36 S 74 S 26 S D Cc B 441 33 1 121 | 57 - 9 - 1867 -
CR8-L1 4 1 25 - 28 - 57 - 25 - D C B 44 - 35 1 117 | 4 1 9 - 1662 -
CR8-L2 2 | 23 - 19 - 45 - 23 - D Cc B 46 - 40 - 122 | 55 9 - 1391 -
CR8-L3 6 - 32 S 31 S 68 S 25 S D M B 47 - 51§ 122 | 62 S 9 - 2747 S
CR8-L4 6 - 35 S 23 - 64 S 27 S D Cc B 47 - 38 - 120 | 51 - 10 - 1649 -
CR9-L1 4 1 23 - 30 S 56 - 24 - D M R 50 S 39 - 127 S 50 - 11 § 1498 -
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(TABELA 4, Continuacao)

GENOT V1 V2 V3 TV PP TC CP CF DF HPF DM HPM H1 PROD
CR9-L2 8 - 23 - 29 - 60 S 24 - D M B 46 - 33 | 113 | 40 | 9 - 1136 -
CR9-L3 4 1 26 - 38 S 67 S 30 S D M R 47 - 36 - 126 - 46 | 10 - 1671 -
CR10-L1 11 22 - 28 - 32 1 24 - D M B 47 - 46 S 124 | 62 S 11 - 2813 S
CR10-L2 0 1 38 S 23 - 61 S 22 | D M B 49 S 48 S 132 S 59 - 12 S 2827 S
CR11-L1 4 1 29 S 25 - 58 - 27 S D M R 44 - 36 - 121 1 43 |1 6 I 1609 -
CR12-L1 2 1 24 - 35 S 61 S 23 - I C R 47 - 41 S 126 - 7 S 10 - 844 -
CR12-L2 7 - 36 S 33 S 76 S 32 S D M B 50 S 39 - 126 - 78 S 11 S 813 -
CR12-L3 11 30 S 30 - 60 S 28 S D C R 431 39 - 110 | 50 - 6 1 1262 -
CR12-L4 2 1 21 - 16 | 38 | 22 | I M R 46 - 44 S 126 - 65 S 12 S 16761 -
CR12-L5 0 1 25 - 22 - 47 - 22 | D C R 421 34 1 117 1| 46 | 8 |1 1227 -
CR12-L6 6 - 27 S 23 - 57 - 26 S I M R 47 - 41 § 124 1 81 S 12 S 1249 -
CR12-L7 7 - 28 S 27 - 62 S 24 - I M R 47 - 43 S 124 | 8 S 10 - 1756 -
CR12-L8 4 1 23 - 23 - 50 - 24 - D M R 45 - 43 § 117 1 49 1 10 - 1316 -
CR12-L9 3 1 23 - 33 S 58 - 24 - I M R 47 - 43 S 126 - 67 S 9 - 1142 -
CR13-L1 3 1 21 | 28 - 42 - 21 | D C B 52 S 45 S 139 S 73 S 13 S 2182 S
CR14-L1 2 1 17 | 32 S 50 - 25 - D M B 51 § 40 - 126 - 57 - 10 - 1356 -
CR15-L1 3 1 27 - 29 - 59 - 25 S D M B 49 S 39 - 131 S 69 S 12 S 2087 S
CR15-L2 2 1 22 - 38 S 62 S 28 S D M B 49 S 42 S 124 | 61 S 12 S 1889
CR16-L1 3 1 24 - 24 - 51 - 22 | D M B 47 - 41 S 127 S 5 - 11 S 1844 -
CR16-L2 3 1 18 | 21 - 42 - 23 - D M B 48 - 45 S 127 S 62 S 11 - 2413 S
CR16-L3 4 | 28 S 23 - 54 - 24 - D M B 431 34 1 126 - 43 |1 71 1080 -
CR16-L14 6 - 41 S 31 S 79 S 28 S D M B 45 - 34 1 121 | 45 | 7 1 1147 |
CR16-L5 4 | 32 S 28 - 64 S 28 S D M B 49 S 46 S 128 S 60 - 8 |1 2644 S
CR16-L6 7 - 37 S 31 S 75 S 24 - D M B 46 - 41 S 126 - 57 - 9 - 1609 -
CR16-L7 1 1 24 - 29 - 55 - 24 - D M B 47 - 37 - 124 1| 54 - 8 |1 1080 -
CR16-L8 4 1 23 - 24 - 51 - 21 | D M B 4 - 40 S 128 S 52 - 11 S 1653 -
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(TABELA 4, Continuacao)

GENOT V1 V2 V3 TV PP TC CP CF DF HPF DM HPM H1 PROD
CR16-L9 11 22 - 20 - 43 - 26 S D M B 47 - 34 1 141 S 56 - 6 |1 1151 -
CR16-L10 7 - 28 S 26 - 61 S 25 - D M B 48 S 47 S 127 S 63 S 11 - 2129 S
CR16-L11 0 1 18 | 21 - 40 | 21 | D M B 48 S 44 S 128 S 58 - 12 S 2049 -
CR16-L12 7 - 32 S 34 S 74 S 25 - D M B 48 S 41 S 128 S 53 - 9 - 1613 -
CR16-L13 2 1 27 - 30 - 59 - 27 S D M B 47 - 39 - 128 S 54 - 8 1 1511 -
CR16-L14 6 - 41 S 31 S 79 S 28 S D M B 45 - 34 1 121 | 45 | 7 1 1147 |
CR16-L15 8 - 35 S 32 S 74 S 23 - D M B 47 - 42 S 127 S 54 - 8 1 1711 -
CR17-L1 4 1 36 S 39 S 79 S 24 - D C B 48 S 44 S 122 | 55 - 10 - 1380 -
CR17-L2 1 1 42 S 32 S 75 S 25 - D M B 47 - 42 S 126 - 59 - 10 - 1098 -
CR18-L1 2 1 26 - 26 - 46 - 20 | D M B 47 - 41 S 124 | 57 - 15 S 1453 -
CR18-L2 7 - 30 S 28 - 65 S 22 | D Cc B 47 - 43 S 127 S 57 - 11 S 1467 -
CR18-L3 7 - 32 S 28 - 67 S 25 S D C B 48 S 52 S 127 S 60 S 12 S 2244 S
CR18-L4 4 1 50 S 31 S 85 S 26 S D C B 44 - 311 126 - 38 | 8 |1 636 -
CR18-L5 3 1 30 S 32 S 66 S 24 - D M B 48 - 46 S 126 - 62 S 10 - 1964 -
CR18-L6 0 1 24 - 26 - 51 - 23 - D M B 47 - 43 S 127 S 58 - 10 - 1738 -
CR19-L1 5 1 34 S 32 S 72 S 3 S D C B 46 - 36 - 124 | 58 - 10 - 1044 -
CR19-L2 6 - 38 S 41 S 85 S 30 S D C B 50 S 52 S 127 S 61 S 11 S 2067 S
CR19-L3 11 51 S 33 S 85 S 42 S D C B 47 - 45 S 123 | 61 S 11 - 1644 -
CR19-L4 8 - 31 S 25 - 64 S 25 - D C B 48 S 42 S 124 1| 64 S 11 S 2084 S
CR19-L5 11 - 35 S 31 S 76 S 25 - D C B 47 - 47 S 117 | 59 - 12 S 1373
CR19-L6 5 1 34 S 27 - 66 S 24 - D C B 49 S 44 S 127 S 62 S 13 S 1964 -
CR19-L7 3 1 24 - 21 - 48 - 22 | D C B 47 - 40 S 126 S 58 - 9 - 1129 -
CR19-L8 4 | 29 S 29 - 62 S 25 S D C B 47 - 37 - 121 1| 52 - 9 - 1147 -
CR20-L1 4 1 39 S 40 S 83 S 30 S I M B 48 S 42 S 127 S 75 S 12 S 1662 -
CR20-L2 2 1 24 - 35 S 62 S 22 | D M B 48 S 41 S 131 S 68 S 7 1 1182 -
CR20-L3 3 1 27 - 38 S 68 S 27 S I M B 48 - 50 S 127 S 78 S 14 S 2542 S
CR21-L1 5 | 25 - 26 - 56 - 22 | I M B 53 S 47 S 131 S 86 S 11 - 1298 -
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(TABELA 4, Continuacao)

GENOT V1 V2 V3 TV PP HC CP CF DF HPF DM HPM H1 PROD
CR21-L.2 0 | 23 - 18 | 40 - 23 - I M B 48 - 42 S 127 S 74 S 13 S 1071
CR21-L3 4 | 24 - 29 - 58 - 24 - I M B 49 S 49 S 127 S 90 S 12 S 1589
CR21-L4 5 | 21 - 21 - 48 - 25 - I M B 47 - 43 S 127 S 76 S 10 - 1591
CR21-L5 2 | 21 - 17 | 40 - 21 | I M B 52 S 45 S 132 S 87 S 14 S 1324
CR22-L1 1 | 34 S 34 S 69 S 25 S I Cc R 46 - 43 S 130 S 68 S 10 - 1093
CR22-L.2 6 - 19 | 26 - 50 - 24 - | M R 47 - 47 S 131 S 83 S 9 - 849
Testl 10 23 24 53 24 D M B 47 36 126 49 10 1682
Test2 11 22 21 41 23 D M R 47 39 126 49 9 1895
Test3 7 23 19 42 22 D M B 47 40 126 60 11 1998
Test4 4 21 26 49 25 D M R 43 35 126 59 10 1678
TestS 10 29 33 65 25 D C R 47 38 126 54 9 2133
XTEST 8 24 24 50 24 - - - 46 38 126 54 10 1871
DP 3 3 6 10 1 - - - 2 2 0 5 1 188
X+DP 11 27 30 60 25 - - - 48 40 126 60 11 2059
X-DP 5 21 19 40 22 - - - 44 35 126 49 9 1682

V1: vagem de um grdo, V2: vagem de dois graos, V3: vagem de trés grdos, TV: total de vagens, PP: peso por planta (gramas), TC: tipo de crescimento, CP: cor de
pubescéncia, CF: cor de flor, DF: dias para o florescimento, HPF: altura da planta na floragdo (cm), DM: dias para matura¢do, HPM: altura da planta na floragéo (cm),
H1V: altura de insercdo de primeira vagem (cm) e PROD: produtividade (kg ha™), X Test: média das testemunhas, DP: desvio-padrdo, X+DP: média das testemunhas
+ desvio-padréo, X-DP: média das testemunhas — o desvio-padréo.
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Para produtividade, que é o carater de maior interesse no processo de selegéo,
aproximadamente 73 % dos cruzamentos apresentaram descentes com desempenho
superior ao das testemunhas e ao da melhor testemunha, que apresentou média de 2133
kg ha™. Os genétipos que se sobressairam foram o CR5-L1, CR6-L9, CR8-L3, CR10-
L1, CR10-L2, CR16-L5 e CR20-L3, com médias de 2804 kg ha, 2702 kg ha*, 2747 kg
ha?, 2813 kg ha, 2827 kg ha™, 2644 kg ha™ e 2542 kg ha™, respectivamente. Bernardi
(2008) trabalhou com progénies descendentes de dez cruzamentos e com duas
testemunhas, e também identificou progénies superiores ao das testemunhas. Medeiros
(2009), trabalhando com 27 cruzamentos e doze testemunhas, identificou progénies

superiores as testemunhas para esse carater.
3.4 Ganho com a selecéo

Na Tabela 5 estdo as estimativas dos ganhos esperados com a selecdo dentro
dos 22 cruzamentos e em relacdo a média das testemunhas e a da melhor testemunha.
Como ja foi observado, todos os gendtipos apresentaram grande variabilidade, logo a
estimativa desse ganho com selecdo antes da sua realizacdo, servira de subsidio para o
melhoramento dessa populacdo. Com excecdo do CR5, CR13 e CR14 todos os
cruzamentos apresentaram ganho.

Os maiores ganhos dentro do cruzamento foram observados para 0 CR6, CR8 e
CR16, apresentando média de 40,47%, inferior a encontrada por Costa et al. (2004),
que, trabalhando com progénies provenientes de cruzamentos biparentais, objetivaram
comparar diferentes critérios de selecdo por meio de ganhos estimados e encontraram
média de ganho para produtividade de 53%. Silveira (2007), avaliando cinco
cruzamentos e duas testemunhas, com o objetivo de selecionar genétipos segregantes de
soja em trés geracOes iniciais (F3, F4 e F5) por meio da estimativa de parametros
genéticos e fenotipicos como herdabilidade, ganhos com a selecdo e correlagdes, obteve
média de ganho inferior a encontrada nesse trabalho.

A média de ganho dentro de cruzamento também ficou superior a encontrada
por Moceli-Janior et al. (2008) que obtiveram maior estimativa para o carater de 5,60%,

semelhante ao resultado encontrado por Mauro et al. (2000) e Campos et al. (2002).
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TABELA 5. Estimativas dos ganhos esperados com a selecdo dentro de 22 cruzamentos
e em relacdo a média das testemunhas e da melhor testemunha, para o carater
produtividade (kg ha™). Uberlandia-MG, 2011.

Cruzamento Xorig Xsel h’a GD GMdTest GMiTest
CR1 1572,72 2166,67 0,71 26,81 11,24 2,25
CR2 1332,49 1644,00 0,71 16,60 -8,60 -15,42
CR3 1484,45 1915,56 0,71 20,62 1,71 -6,24
CR4 1721,23 2288,89 0,71 23,42 15,88 6,39
CR5 2804,44 2804,44 0,71 0,00 35,45 23,82
CR6 1892,20 2942,22 0,71 39,40 40,68 28,48
CR7 1596,67 1866,67 0,71 12,01 -0,15 -7,89
CR8 1750,37 2746,67 0,71 40,41 33,25 21,86
CR9 1434,82 1671,11 0,71 11,69 -7,57 -14,50
CR 10 2820,00 2826,67 0,71 0,17 36,29 24,57
CR11 1608,89 1973,33 0,71 16,08 3,90 -4,28
CR 12 1253,83 1755,56 0,71 28,41 -4,37 -11,65
CR13 2182,22 2182,22 0,71 0,00 11,83 2,78
CR 14 1355,55 1355,55 0,71 0,00 -19,55 -25,17
CR 15 1987,78 2086,67 0,71 3,53 8,20 -1,55
CR 16 1667,26 2644,44 0,71 41,61 29,37 18,41
CR 17 1238,89 1380,00 0,71 8,09 -18,62 -24,34
CR 18 1583,70 2244,44 0,71 29,62 14,19 4,88
CR 19 1510,12 2084,44 0,71 27,00 8,12 -0,53
CR 20 1795,55 2542,22 0,71 29,52 25,49 14,95
CR21 1366,30 1591,00 0,71 11,68 -10,61 -34,02
CR 22 971,11 1093,33 0,71 8,94 -29,50 -34,61
Média 1678,66 2082,10 - 17,98 8,03 -1,71
Média T 1870,58 - - - - -
Média MT 2133,00 - - - - -

Xorig — média da populacdo original (kg ha™), Xsel — média da populagéo selecionada (kg ha™), h%a -
herdabilidade no sentido amplo, GD — ganho esperado dentro de cada cruzamento (%), GMdTest — ganho
esperado em relagdo a média das testemunhas (%), GMITest — ganho esperado em relagdo a melhor

testemunha (%).

Em relacdo ao desempenho da melhor testemunha cerca de 41% dos

cruzamentos as superaram, sendo 0s mais promissores 0s cruzamentos CR6, CR8, CR10
e CR16, com os ganhos de 24,48; 21,86; 24,57 e 18,41%, respectivamente. O alto ganho

obtido deve-se a forte selecdo e a grande variabilidade genética inicial entre os

gendtipos de cada cruzamento. Esses resultados demonstram que ainda é possivel obter

ganhos genéticos para produtividade. Além disso, existe variabilidade a ser explorada

em futuros ciclos de selecéo.
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3.5 Divergéncia genética

Avaliando a divergéncia genética entre 0s cruzamentos, por meio de andlise
multivariada, destaca-se primeiramente a contribuicdo relativa de cada carater. Essa
analise baseou-se nos dados referentes aos onze caracteres quantitativos, que
contribuiram de maneira variavel na avaliacdo do grau de divergéncia dos cruzamentos.
A contribuicdo relativa de cada carater pode ser visualizada na Figura 1, com destaque
para a altura de planta na maturagdo (HPM), que se mostrou 0 mais importante para a
analise, contribuindo com mais de 31% da divergéncia seguido de vagem de um gréo
(V1), produtividade (PROD) e total de vagens (TV), com 19,6; 13,2 e 13,0 %
respectivamente. No entanto, como o carater V1 ndo é interessante na selecdo de
materiais promissores, ele pode ser descartado como critério de selecdo. As demais
variaveis apresentaram estimativas de contribuicdo relativa de pequena magnitude,
indicando que sua utilizacdo foi de pequena participacdo na discriminacdo da

divergéncia.

0.0 T T T T T T T T T T T
V1 V2 V3 vV PP DF HPF DM HPM HIV PROD

FIGURA 1. Contribuicdo relativa dos 11 caracteres avaliados: VV1: vagem de um grdo, V2: vagem de dois
graos, V3: vagem de trés graos, TV: total de vagens, PP: peso por planta (gramas), DF: ndmero de dias
para o florescimento, HPF: altura da planta na floracdo (cm), DM: nimero de dias para maturagdo, HPM:
altura da planta na floracdo (cm), H1V: altura de inser¢do de primeira vagem (cm) e PROD:
produtividade (kg ha™), para quantificar a divergéncia genética entre 22 cruzamentos biparentais de Soja.
Uberlandia-MG, 2011.
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Bharadwaj et al. (2009) em trabalho realizado na India, avaliando a divergéncia
genetica entre 85 genotipos de soja e duas testemunhas (cultivares comerciais),
concluiram que o carater que mais contribuiu para divergéncia entre os genotipos foi
total de vagens (TV) com 29,7% de importancia, seguido de altura da planta na
maturacdo (HPM) com 17,5%. O caréater produtividade (PROD) ficou em oitavo lugar
com 3,4%. Resultados semelhantes foram encontrados por Guerra et al. (1999)
trabalhando com 104 gendtipos de soja, concluiram que o carater que mais contribuiu
para divergéncia genética foi HPM com 23,3% de importancia, seguido de HPF com
19,2% e por Azevedo et al. (2004) que buscando quantificar a divergéncia genética
entre oito linhagens de soja e duas cultivares comerciais, identificaram 47,01% de
importancia para o carater HPM na divergéncia entre os gen6tipos avaliados.

As medidas de dissimilaridade genética, estimadas pela distancia generalizada de
Mahalanobis (D?), com base nos onze caracteres avaliados, apresentaram amplitude das
distancias com valor méximo de 155,5 entre a Test2 e CR21, e o minimo de 3,2 entre 0s
cruzamentos CR6 e CR 16. Assim, sob o ponto de vista genético, os genotipos Test2 e
CR21 sdo os mais divergentes e os cruzamentos CR6 e CR 16 os mais similares (Tabela
6). Mulato et al. (2010), em trabalho visando a analisar a divergéncia genética de 79
acessos de soja de diferentes regides do mundo encontraram amplitude das distancias
com valor méximo de 1506, e valor minimo de 9,6, acima dos valores encontrados neste
trabalho.

O critério adotado pelo método de agrupamento hierarquico UPGMA,
representado na Figura 2, estabelece que primeiramente se forma um grupo de
cruzamentos similares e as distancias dos demais sdo calculadas em rela¢do ao grupo
formado (CRUZ; REGAZZI, 1997). A delimitacdo dos grupos é feita, em geral, de
maneira subjetiva, observando-se pontos de alta mudanca de nivel no dendrograma
(ARRIAL, 2006). Para os caracteres avaliados proporcionou uma divisdao dos
cruzamentos em oito grupos: 1) CR6, CR16, CR18, CR19, CR8, CR4, CR15, CR17,
CR7 e Test4; 2) CR9 e CR11; 3) CR14; 4) CR1, CR20, CR2, CR3, CR12, CR21 ¢
CR22; 5)CR13; 6) Tesl, Test5 e Test4; 7) Test2 e 8) CR5 e CR10, observando esse
agrupamento pode-se verificar que 0s cruzamentos pertencentes a0 mesmo grupo

apresentam comportamento semelhante quanto aos caracteres avaliados (Tabela 6).
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TABELA 6. Medidas de dissimilaridade genética entre 22 cruzamentos de soja, com base em 11 caracteres, utilizando a distancia de
Mahalanobis (D?) como medida de distancia genética. Uberlandia-MG, 2001.

CR1 CR2 CR3 CR4 CR5 CR6 CR7 CR8 CR9 CR10CR11CR12CR13CR14CR15CR16 CR17 CR18 CR19 CR20 CR21 CR22 Testl1 Test2 Test3 Test4 Test5

CR1 -

CR2 9,6 -

CR3 198 141 -

CR4 149 18,7156 -

CR5 75,7 788803 463 -

CR6 218 176233 96 37,7 -

CR7 235 35546,7 164 373 186 -

CR8 39,9 34,7351 146 28,7 58 191 -

CR9 53,2 519508 24,7 605 193 258 116 -

CR10 58,8 57,8 80,2 445 252 31,2 42,6 39,8 643 -

CR11 70,0 57,7619 36,1 393 22,2392 81 183 56,8 -

CR12 126 175141 112 64,7 175 243 229 40,6 73,2 436 -

CR13 25,7 34,3540 37,8 933 37,7506 63,4 729 42,7 945 524 -

CR14 30,4 41,7 385 188 65,7 28,4 23,8 26,3 18,8 650 42,0 28,1 51,9 -

CR15 10,5 26,3305 9,6 52,7 156 14,3 25,6 29,7 41,2 52,2 20,6 28,6 142 -

CR16 25,7 20,2252 7,7 414 32 192 40 142 39,2 140 16,1 43,7 229 186 -

CR17 20,4 153244 111 59,1 19,7 199 26,2 37,2 53,8 46,3 21,8 58,3 352 23,7 184 -

CR18 23,7 17,2257 7,0 439 4,0 16,2 82 18,7 36,7 241 19,2 448 30,1 18,7 38 91 -

CR19 20,9 14,0 151 108 529 4,7 241 93 20,6 53,5 242 121 54,7 28,1 199 59 147 65 -

CR20 5,7 17,7188 145 79,2 31,6 354 50,2 69,2 66,7 82,7 158 33,8 41,1 16,8 33,7 23,1 309 29,8 -

CR21 14,3 28,4 28,9 40,2 120,6 53,7 59,9 77,4100,8107,2118,0 22,0 44,6 60,9 38,7 59,2 54,8 59,6 50,3 151 -

CR22 28,2 31,2270 376 1278554 71,7 70,7 96,3 125,6 953 17,0 70,8 69,6 554 50,4 48,4 53,9 44,2 209 17,8 -

Testl 72,1 60,3517 44,0 73,3 24,3 52,0 21,0229 79,7 315 50,2 79,2 56,0 59,3 255 66,7 32,9 30,5 90,1 104,0 101,6

Test2 1219 956 99,0 91,5 120,55 58,4111,360,5 68,4 101,9 59,8 100,1 94,9 114,2114,6 57,8 121,1 71,2 73,3 141,41555141,2 233 -
Test3 40,4 352425 28,1 56,2 10,2 358 17,8 31,5 42,5 345 335 351 48,6 350 14,6 50,2 19,6 22,9 549 658 71,9 14,0 28,7 -
Test4 33,7 435514 21,1 58,6 16,6 22,3 17,5 26,8 59,0 28,8 20,3 50,8 359 24,6 134 416 19,7 23,0 429 60,6 529 374 69,8 191 -
Test5 63,6 52,3 40,7 39,7 60,2 24,6 51,7 27,8 37,3 61,4 44,7 521 61,8 60,0 553 29,6 61,2 34,7 340 748 936 991 10,2 312 16,8 513 -
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Segundo Almeida (2008), a formacgdo desses grupos pelo método UPGMA € de
fundamental importancia para a escolha dos progenitores, pois as novas combinacdes hibridas
a serem estabelecidas devem ser baseadas na magnitude de suas dissimilaridades e no
potencial per se dos genitores. As cultivares reunidas em grupos mais distantes dd&o um
indicativo de serem dissimilares, podendo ser consideradas como promissoras em
cruzamentos artificiais. Entretanto, além de dissimilares, € necessario que 0s genitores
associem média elevada e variabilidade para os caracteres que estejam sendo melhorados. De
acordo com Barroso; Artes (2003) o coeficiente de correlacdo cofenética do dendograma
(r=0,70) evidenciou um bom ajuste entre a representacéo grafica das distancias e a sua matriz
original. Priolli et al. (2010) objetivando avaliar a diversidade genética entre 168 cultivares de
soja por meio de marcadores moleculares, identificaram sete grupos distintos, resultado
semelhante ao encontrado neste trabalho, assim como Mannan et al. (2010), Bharadwaj et al.
(2009) e Guerra et al. (1999).

FIGURA 2. Dendrograma da dissimilaridade genética entre 22 cruzamentos de soja e cinco
testemunhas, resultante da analise de agrupamento pelo método UPGMA, utilizando a distancia
generalizada de Mahalanobis (D?). O valor do coeficiente de correlacdo cofenética (r) é de 0,70.
Uberlandia-MG, 2011.
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Com relacdo ao agrupamento pelo método de Tocher (RAO, 1962), fundamentado na
matriz de dissimilaridade expressa pelas distancias de Mahalanobis (D?), ocorreu a
distribuicdo dos cruzamentos em nove grupos, um a mais que o agrupamento pelo método
UPGMA, conforme se verifica na Tabela 7, mas inferior ao encontrado por Mulato et al.
(2010), que, visando a avaliar a divergéncia genética de 79 acessos de soja, identificou a
formacdo de vinte grupos, e superior ao encontrado por Koga et al. (2008) que avaliando
ciclos de infeccdo da ferrugem em gendtipos de soja, para o estabelecimento de grupos de
genoétipos mais promissores para o uso como fontes de resisténcia, identificaram a formacédo
de apenas cinco grupos, assim como no agrupamento de Azevedo et al. (2004), mas superior

ao encontrado por Marques (2010) que obteve a formacdo apenas de trés grupos.

TABELA 7. Agrupamento pelo método de Tocher de 22 cruzamentos biparentais e cinco
testemunhas de soja. Uberlandia-MG, 2011.

Grupo Numero de genotipos Cruzamento e Testemunhas

1 14 CR6, CR16, CR18, CR19, CRS,
CR4, CR12, CR17, CR15, CRY,
CR1, CR2, CR3, CR20

2 3 Testl, Test3, Tesb
3 2 CR21, CR22

4 2 CR9, CR11

5 2 CR5, CR10

6 1 Test4

7 1 CR14

8 1 CR13

9 1 Test2

O primeiro grupo foi atribuido como o principal por abranger 52% dos gendtipos
avaliados; somente o grupo 1 representou 63% dos cruzamentos; grupo 2, 0% dos
cruzamentos, formado apenas por testemunhas; os grupos 3, 4 e 5 representaram cada um
9,0%; e os grupos 6, 7 e 8, cada um com apenas um componente, representaram 4,5% cada.
Mulato et al. (2010) utilizando o método UPGMA houve a formacdo de cinco grupos e o
grupo que reuniu maior numero de gendtipos abrangeu cerca de apenas 29,1% dos genotipos
avaliados, ficando abaixo do encontrado neste trabalho e semelhante ao encontrado por Igbal
et al. (2008) e Matsuo (2009).
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Cruz; Regazzi (2004) sugerem o ndo envolvimento de individuos de mesmo padrao de
dissimilaridade nos cruzamentos, de modo a ndo restringir a variabilidade genética e, assim,
evitar reflexos negativos nos ganhos a serem obtidos pela selecdo. Conforme relatado por
Abreu et al. (1999), Carpentieri et al. (2000), as melhores combinag¢Ges hibridas a serem
testadas em um programa de melhoramento devem envolver parentais tanto divergentes como
de elevada performance média. De acordo com Cruz; Regazzi (2004), o estabelecimento de
grupos com genotipos com homogeneidade dentro e heterogeneidade entre 0os grupos é o
ponto de partida para uma avaliagdo mais minuciosa dos mesmos, a fim de realizar seu
aproveitamento nos programas de melhoramento.

Analisando os valores médios de cada cruzamento em relacdo aos onze caracteres
avaliados (Tabela 3), nota-se que no grupo 1 (CR6, CR16, CR18, CR19, CR8, CR4, CR12, CR17,
CR15, CR7, CR1, CR2, CR3 e CR20) ficou reunido os cruzamentos mais tardios, com média de
numero de dias para maturacdo (DM) de 125 dias, maior nimero vagens por planta (TV), mas
um dos que apresentou produtividade abaixo da média. No grupo 2 ficaram as testemunhas 1,
3 e 5, apresentando caracteristicas de maior precocidade em relagdo ao grupo 1, com média de
dias para maturacdo de 117 dias. O grupo 3 reuniu os cruzamentos CR21 e CR22, com
maiores alturas na floracdo e maior nimero de dias para maturacdo, com média de 130 dias. O
grupo 4 (C29 e CR11) reuniu dois cruzamentos que apresentaram grande semelhanca ao
grupo 1, quanto o baixo rendimento de graos.

O grupo 5 (CR5, CR10) merece maior destaque, porque apresentou cruzamentos mais
produtivos, com média de 2812 kg ha™, aproximadamente 32% maior que o rendimento da
melhor testemunha (Test5). O grupo 6 (Test4), 7 (CR14), 8 (CR13) e 9 (Test2) apresentaram
comportamento mediano quanto os onze caracteres avaliados.

As diferencas entre os métodos de agrupamentos € devida ao método UPGMA levar
ao estabelecimento de grupos de forma que exista homogeneidade dentro do grupo e
heterogeneidade entre grupos, com alto rigor (CRUZ; REGAZZI, 1997).

Entretanto, o agrupamento dos geno6tipos pelo método UPGMA se apresentou similar
ao método de Tocher quanto a formacdo de grupos entre genotipos mais divergentes. A
concordancia entre essas duas técnicas pode ser constatada pelo fato de os cruzamentos
pertencentes aos grupos 2, 5, 7, e 9 de Tocher terem sido os mesmos dos agrupamentos de
maior distancia em relacdo os demais pelo UPGMA (Tabela 4 e Figura 1). Esse resultado se
assemelhou a trabalhos encontrados na literatura recente (MULATO et al. 2010; MARQUES,
2010; TEIXEIRA et al. 2008; ALMEIDA, 2008).
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Na representacdo das distancias pelo método de agrupamento de dispersdo grafica os
cruzamentos que mais se distanciaram dos demais foram CR21, CR22, CR 5, CR10 e CR13.
Este resultado demonstra concordancia entre a técnica UPGMA (Figura 3), sendo que o
mesmo pode ser constatado na comparagdo com o agrupamento de Tocher. A maior distancia
verificada entre dois cruzamentos foi determinada pelo CR21 e Tes2, resultado semelhante a

distancia generalizada de Mahalanobis (D?).
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FIGURA 3. Dispersdo grafica dos 22 cruzamentos e cinco testemunhas, com base em dois
caracteres: altura da planta na maturacdo (HPM) e produtividade (PROD). Os genotipos 23,
24, 25, 26 e 27 referem-se as testemunhas. Uberlandia-MG, 2011.

Considerando que a eficiéncia de um método de agrupamento (capacidade de
apresentar graficamente os contrastes entre gendtipos) depende da distribuicdo da divergéncia
genetica entre os genotipos testados (BERTAN et al., 2006), as técnicas de Tocher, UPGMA
e dispersdo grafica foram eficientes. Comparando-se o0s resultados obtidos pela andlise
multivariada e os obtidos pelo teste de médias de Scott; Knott (1974), pode-se verificar que
houve concordancia entre as duas técnicas na identificacdo da divergéncia genética entre 0s
cruzamentos avaliados e que as técnicas utilizadas foram eficientes na identificacdo e

quantificacdo dessa divergéncia genética.
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Quanto ao indice de selecdo realizado com base na distancia em relacdo o cruzamento
mais produtivo (CR10) (Tabela 8) ficou evidente que a maioria dos genotipos com distancia
genética intermediaria em relacdo aos demais, ou seja, os mais similares avaliados nos trés
métodos de agrupamento foram aqueles que se apresentaram mais proximos do CR10 (CR5,
CR6, CR18, CR16 e CR8). Na escala do Ranking, os descendentes dos cruzamentos de menor
distancia em relacdo ao cruzamento mais produtivo, poderdo ser empregados como fontes de

alta produtividade em programas de melhoramento de soja que realizam cruzamentos.

TABELA 8. Distancia e ranking dos 22 cruzamentos de soja e cinco testemunhas avaliadas no

estudo, em relacdo o melhor cruzamento (CR10) e ide6tipo. Uberlandia, 2011.

Cruzamento CR10 Cruzamento Idebtipo Ranking
CR10 0 CR21 96,68 1°
CR5 25,21 CR12 98,40 2°
CR6 31,18 CR15 107,06 3°
CR18 36,70 CR20 109,69 40
CR16 39,18 CR22 113,38 50
CR8 39,85 Test4 115,93 6°
CR15 41,22 CR1 117,85 7°
Test3 42,50 CR14 121,86 8°
CR7 42,60 CR4 122,64 9
CR13 42,70 CR3 127,05 10°
CR4 4451 CR19 135,97 11°
CR19 53,53 CR6 137,51 120
CR17 53,76 CR8 139,99 13°
CR11 56,78 CR16 139,83 14°
CR2 57,79 CR7 147,77 15°
CR1 58,81 Test3 152,69 16°
Test4 59,03 CR5 155,51 17°
Testb 61,36 CR2 160,51 18°
CR9 64,33 CR18 162,46 190
CR14 65,03 CR13 167,46 20°
CR20 66,70 CR9 169,61 21°
CR12 73,22 CR11 172,73 22°
Testl 79,45 CR17 180,91 23°
CR3 80,19 Testl 181,18 24°
Test2 101,91 Testb 189,83 25°
CR21 107,16 CR10 201,82 26°
CR22 125,55 Test2 259,14 27°

Quanto a distancia ao ide6tipo, 0s cruzamentos mais proximos também ficaram no
grupo dos intermediarios quanto a distancia do maior grupo nos métodos de agrupamentos

anteriores. Houve diferenca dos cruzamentos mais proximos ao ide6tipo com 0s mais
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proximos do CR10. Como o ide6tipo é o cruzamento com todas as caracteristicas desejaveis
era de se esperar essa diferenca, pois 0s mais proximos ao CR10 sdo os mais produtivos, mas
ndo os melhores. Na escala do Ranking, os cruzamentos de menor distancia em relagéo o
idedtipo foram: 1°-CR21, 2°-CR12, 3°-CR15 e 4°-CR20, com isso poderdo ser empregados
como fontes de caracteres desejaveis em programas de melhoramento de soja.

A elevada concordancia entre as técnicas utilizadas fornece subsidios para a realizacéo
de inferéncias mais seguras a respeito da distancia entre os cruzamentos avaliados. Dessa
forma, € possivel inferir que os cruzamentos CR13, CR14 e Test2 sdo divergentes aos demais
e que os cruzamentos CR5, CR10, CR21 e CR12 se destacaram e sdo sugeridos em
combinacdo com aqueles mais distantes pelos estudos de divergéncia genética apresentados
neste trabalho. No entanto, além de apresentar divergéncia, é esperado que 0s cruzamentos
associem elevado desempenho para esses caracteres, oportunizando a sele¢do de individuos

superiores principalmente em produtividade.

4 CONCLUSOES

a) A populacdo estudada exibiu variabilidade genética, com excecdo dos caracteres V3, PP e
H1V, todos os caracteres apresentaram diferencas significativas.

b) Os maiores valores de herdabilidade no sentido amplo foram para o carater HPM (90%),
seguido pelos caracteres DF (87%), V1 (86%) e DM (77%).

c) Todos os cruzamentos apresentaram genétipos promissores.

d) Os maiores ganhos dentro do cruzamento foram observados para 0 CR6, CR8 e CR16.

e) Os caracteres altura de planta na maturidade (APM) e produtividade (PROD) sdo 0s mais
indicados para a analise da divergéncia genética entre cruzamentos de soja.

f) Os métodos de agrupamento de Tocher, UPGMA e dispersdo grafica sdo eficientes em
representar a divergéncia genética entre os cruzamentos e cultivares comerciais de soja
avaliadas.

g) As hibridacdes entre os cruzamentos CR13, CR14 e a Test2 x os cruzamentos CRS5,
CR10, CR21 e CR12 s&o promissoras para obtencdo de populacdes segregantes com

variabilidade superior.
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