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RESUMO 
 

PIOVESAN, Newton Deniz, D.Sc., Universidade Federal de Viçosa, julho de 
2008. Análises biométricas e moleculares visando o desenvolvimento 
de linhagens de soja com alto teor protéico e produtivas. Orientador: 
Maurílio Alves Moreira. Co-orientadores: Carlos Sigueyuki Sediyama, 
Cosme Damião Cruz e Everaldo Gonçalves de Barros. 

 
 A melhoria do potencial produtivo das cultivares de soja é o principal 

objetivo de todos os programas de melhoramento genético conduzidos no país. 

No entanto, em alguns programas de melhoramento, o aumento do teor de 

proteína nos grãos vem também sendo privilegiado. Com o propósito de 

desenvolver variedades produtivas e com alto conteúdo de proteína, este 

trabalho teve como objetivos específicos: a) comparar diferentes estratégias de 

seleção para a predição de ganhos em produção de grãos (PROD), altura da 

planta na maturação (APM), número de dias para maturação (NDM), teor de 

proteína (PTN) e teor de óleo (OL); b) comparar diferentes critérios de seleção 

por meio de índices de seleção; e c) identificar marcadores SSR ligados a 

QTLs que contribuam para o aumento do teor de proteína em uma população 

de linhagens quase isogênicas (NILs). Para alcançar estes objetivos, foram 

utilizadas duas populações neste trabalho, a primeira chamada população de 

seleção foi derivada de retrocruzamento parcial envolvendo uma linhagem de 

alto teor protéico e uma possuindo resistência ao herbicida glifosato. Nesta 

população RC1F4 segregante, foram estimados os parâmetros genéticos e 

praticada a seleção durante três ciclos em função do ano agrícola. Na primeira 

etapa, utilizaram-se as seguintes estratégias: seleção entre (SE), seleção entre 

e dentro (SED), seleção massal (SM) e seleção combinada (SC). A 

herdabilidade no sentido restrito dentro  apresentou reduzido valor para PROD 

(8,1%), comprometendo a eficiência de seleção em nível de indivíduo. Na 

segunda etapa, utilizaram-se 205 progênies, pré-selecionadas para PROD, na 

seleção simultânea de famílias para as características PROD, PTN e OL 

empregando os critérios de seleção baseados nos índices de Smith e Hazel 

(SH), Kempthorne e Nordskog (KN), Pesek e Baker (PB) e Pesek e Baker 

generalizado por Tai (PB-Tai). Correlações genéticas significativas só foram 

detectadas para PTN × OL com valor de -0,398. Foram selecionadas as 40 

famílias que maximizaram os ganhos para PTN e que proporcionaram ganhos 
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moderados em PROD e redução mínima em OL. O índice PB-Tai apresentou 

melhores predições, em função do objetivo proposto, com um ganho de 4,2%, 

8,9% e -3,68%, enquanto  a seleção direta para PTN proporcionou um ganho 

de 4,45%, 3,91% e -5,85% para PTN, PROD e OL, respectivamente. Na 

terceira etapa, procedeu-se à estimação dos parâmetros genéticos e à 

predição de ganhos tanto para PROD e PTN com informação de família e 

planta, empregando-se diferentes estratégias e critérios de seleção. Para PTN, 

a herdabilidade restrita entre foi de 60,7% (superior à restrita dentro que foi de 

15,6%), o que revelou uma pequena superioridade dos ganhos proporcionados 

por estratégias que também empregam a informação do individuo. Nesta etapa, 

a combinação da seleção simultânea utilizando o índice clássico de Smith e 

Hazel com a seleção praticada entre e dentro proporcionou ganhos 

significativos para PTN e PROD, porém inferiores aos da segunda etapa devido 

à redução da variabilidade genética. O terceiro ciclo de seleção foi realizado no 

ano 2006/2007 em um ensaio utilizando o DBC com as 84 famílias RC1F4:6 

selecionadas no primeiro e multiplicadas no segundo ciclo com o objetivo de 

aumentar PTN e PROD e reduzir NDM. Para este fim, utilizou-se a seleção 

simultânea baseada nos índices de SH, PB, KN e PB-Tai. Novamente o índice 

PB-Tai foi o critério de seleção mais indicado, pois proporcionou a seleção de 

um grupo de progênies que em média possuíam maior produtividade e menor 

ciclo do que a variedade comercial Monarca e outro grupo com maior PTN e 

menor NDM do que Monarca. Na segunda população, foi realizado um estudo 

de mapeamento para identificar marcadores SSR associados à QTLs  que 

controlam o teor de proteína nos grãos de soja. Esta população chamada de 

população de mapeamento foi composta de 168 NILs (isolinhas na geração 

RC4F6) e foi obtida a partir de retrocruzamentos entre o genótipo com alto teor 

protéico BARC-8 com a variedade recorrente Monarca. De um total de 350 

primers de microssatélites utilizados nos progenitores, apenas 20 foram 

polimórficos na população de NILs. Utilizando-se a análise de associação pelo 

método da ANOVA e regressão linear simples, foram encontrados dois 

marcadores (Satt 239 e Satt 384) associados à QTLs que explicavam 19,04% e 

7,42% da variação do fenótipo. Empregando-se regressão linear múltipla com o 

procedimento stepwise, esses mesmos QTLs foram mantidos e explicaram 

26,01% da variação fenotípica. Utilizando-se o mapeamento por intervalo 
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simples no GL E, foi estimado o efeito aditivo do QTL (+ 0,54) na expressão do 

caráter e determinada a posição do marcador em relação ao QTL. Esta marca 

foi posicionada muito próxima ou coincidente do QTL, o que resulta em uma 

marca extremamente confiável para futuros trabalhos de seleção assistida. 
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ABSTRACT 

 
PIOVESAN, Newton Deniz, D.Sc., Universidade Federal de Viçosa, July, 2008. 

Biometrics and molecular analysis aiming at the development of 
soybean lines with high-protein and productive. Adviser: Maurílio Alves 
Moreira. Co-Advisers: Carlos Sigueyuki Sediyama, Cosme Damião Cruz and 
Everaldo Gonçalves de Barros 

 
The improvement of the productive potential of soybean cultivars is the 

main objective of all the genetic breeding programs conducted in the country. 

However, in some breeding programs, the increase of the protein content in 

grains has been focused. In order to develop productive varieties with high 

protein content, this work had the following specific objectives: a) use different 

selection strategies for the prediction of gains in grain production (PROD), plant 

height in maturation (APM), number of days for maturation (NDM), protein 

content (PTN) and oil content (OL); b) compare different selection criteria 

through selection indices; and c) identify SSR markers linked to the QTL’s 

which contribute for the increase of the protein content in a population of almost 

isogenic lineages (NIL’s). To achieve these objectives, two populations were 

used in this work; the first one, called selection population, derived from the 

partial backcrossing involving a lineage with high protein content and another 

presenting resistance to the glyfosate herbicide. In the segregant population 

RC1F4, the genetic parameters were estimated and the selection was carried 

out during three cycles, due to the agricultural year. In the first phase, the 

following strategies were used: selection between (SE), selection between and 

inside (SED), massal selection (SM) and combined selection (SC). The 

heritability, in the restrict sense inside, presented reduced value for PROD 

(8.1%), affecting the selection efficiency at the individual level.  In the second 

phase,  205 pre-selected progenies were used for PROD, in the simultaneous 

selection of families for the characteristics PROD, PTN and OL employing the 

selection criteria based upon  the indices of Smith and Hazel (SH), Kempthorne 

and Nordskog (KN), Pesek and Baker (PB) and Pesek and Baker, generalized 

by Tai (PB-Tai). Significant genetic correlations were detected only for PTN × 

OL, with the value of -0.398. It was performed the selection of the 40 families 
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that maximized gains for PTN and provided moderate gains in PROD and 

minimum reduction in OL. The PB-Tai index presented better predictions as to 

the proposed objective, with gains of 4.2%, 8.9% e -3.68%, while the direct 

selection for PTN provided gains of 4.45%, 3.91% and -5.85% for PTN, PROD 

and OL, respectively. In the third phase, it was carried out the genetic 

parameter estimation and the gain prediction for PROD and PTN, with family 

and plant information, through the use of different strategies and selection 

criteria. For PTN, the restricted heritability between was of 60.7% (higher than 

the restrict inside, which was of 15.6%), which revealed a small superiority of 

gains provided by the strategies that employed the information of the individual. 

In this phase,  the combination of the simultaneous selection using the  classic 

index of Smith and Hazel, with the selection used between and inside,  provided 

significant gains for PTN and PROD, lower, however, than those of the second 

phase, due to the reduction of the genetic variability. The third selection cycle 

was carried out in the year of 2006/2007, in an essay that used the DBC, with 

the 84 families RC1F4:6 selected in the first cycle and multiplied in the second 

cycle, with the objective of increasing PTN and PROD and reducing NDM. For 

such, the simultaneous selection was used, based upon the indices of SH, PB, 

KN and PB-Tai. Again, the PB-Tai index was the most suitable selection 

criterion, because it provided  the selection of a group of progenies which 

presented, in average, higher productivity and smaller cycle than the 

commercial variety Monarca and another group, with higher PTN and lower 

NDM, in comparison to Monarca. A mapping study was carried out, in the 

second population, in order to identify SSR markers associated to the QTL’s, 

which control the protein content in soybean grains. This population, called 

mapping population, was composed of 168 NIL’s (isolines in the generation 

RC4F6) and was achieved from the backcrossing between the BARC-8 

genotype, with high protein content, and the recurrent Monarca variety. Out of 

the 350 primers of microsatellites used in the parents, only 20 were polymorphic 

in the population of NIL’s. Using the association analysis by the method of the 

ANOVA and the simple linear regression, two markers were found (Satt 239 

and Satt 384), associated to QTL’s, which explained 19.04% and 7.42% of the 

phenotype variation. With the use of the multiple linear regression, with the 

stepwise procedure, these very QTL’s were maintained and explained 26.01% 
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of the phenotypical variation. With the use of the mapping by simple interval in 

the GL E, it was estimated the additive effect of the QTL (+ 0.54) in character 

expression and it was determined the position of the marker in relation to the 

QTL. This mark was placed very near to the QTL or on it, resulting in an 

extremely trustable mark for future works of assisted selection.   
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1. INTRODUÇÃO 

 

 A soja (Glycine max (L.) Merrill) é a mais importante leguminosa 

cultivada no mundo, devido a seus altos conteúdos de proteína (40%) e óleo 

(20%), além da alta produtividade (2.823 kg ha-1) e baixo custo de produção 

(R$ 1.100,00 a 1.400,00 ha-1) (CONAB, 2008). Essas excelentes características, 

aliadas às suas múltiplas utilidades, geram uma demanda mundial elevada e 

crescente, superior a 237,4 milhões de toneladas no ano de 2007 (SAFRAS e 

MERCADO, 2008). 

 O crescimento da produção e o aumento da capacidade competitiva da 

soja brasileira sempre estiveram associados aos avanços científicos e à 

disponibilização de tecnologias para o setor produtivo. Cultivares melhoradas, 

portadores de genes capazes de expressar alta produtividade, ampla adaptação e 

boa resistência ou tolerância a fatores bióticos ou abióticos adversos, 

representam usualmente uma das mais significativas contribuições à eficiência do 

setor produtivo. 

 O melhoramento da soja no Brasil tem sido um processo continuo e 

dinâmico empenhado em  resolver problemas reais ou potenciais objetivando o 

desenvolvimento de variedades mais produtivas, resistentes a pragas e doenças, 

de melhor qualidade nutricional, mais estáveis e mais bem adaptadas às 

diferentes regiões e sistemas de cultivo. Diversos programas de melhoramento 

genético foram essenciais para atender a esta demanda. 

 Contudo, nos últimos anos, têm sido freqüentes os questionamentos, em alguns 

estados brasileiros, sobre a redução do teor de proteína nas novas cultivares de soja. Isso é 

reflexo do passado, pois os principais objetivos dos programas de melhoramento de soja 

eram produtividade e teor de óleo, o que reduziu a variabilidade e estreitou a base genética 

para teor de proteína nas atuais populações melhoradas, agravado pelo fato de existir uma 

correlação negativa elevada entre teor de óleo e proteína.  

 O melhoramento da soja está baseado, principalmente, nas hibridações 

para a formação de populações segregantes, a partir das quais são selecionados 

os genótipos mais promissores, segundo os objetivos do programa. Dessa forma, 

a possibilidade de prever ganhos por intermédio de estratégias de seleção 

constitui  uma das mais importantes contribuições da Genética Quantitativa para o 
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melhoramento genético, pois as informações obtidas permitem decidir, com base 

científica e sem custo adicional, as técnicas de seleção, tornando mais eficiente o 

processo de obtenção de novas variedades. Entretanto,  para a obtenção de 

genótipos superiores, torna-se necessária a reunião de uma série de atributos 

favoráveis que confiram rendimento elevado e níveis adequados de óleo e 

proteína, satisfazendo assim as exigências do mercado.  

 Para tal, a teoria de índice de seleção permite combinar as múltiplas 

informações contidas na unidade experimental, de modo que seja possível a 

seleção com base em um complexo de variáveis que reúnam vários atributos de 

interesse econômico. Desse modo, o índice de seleção constitui-se em um caráter 

adicional, estabelecido pela combinação linear ótima de vários caracteres que 

permitem efetuar com eficiência a seleção simultânea.   

 Vários são os procedimentos utilizados pelo melhorista para identificar 

os genótipos superiores numa população. Alguns levam em conta o 

comportamento do indivíduo, enquanto outros se fundamentam, primeiramente, 

no desempenho da família e, secundariamente, na superioridade relativa dos 

indivíduos dentro da família. Há também, a estratégia que utiliza, 

simultaneamente, as informações do indivíduo e de seus parentes, chamada de 

seleção combinada, sendo esta sempre igual ou superior aos métodos de seleção 

individual, de famílias e entre e dentro de famílias (LUSH, 1964; FALCONER, 

1987). A resposta à seleção combinada pode ser ainda maximizada se toda 

informação obtida nos parentes for também utilizada no processo seletivo 

(WEBER, 1982). 

 Muitos caracteres de importância agronômica apresentam baixas 

herdabilidades ou são de difícil medição e identificação, podendo a eficiência de 

sua seleção ser aumentada pelo uso de uma característica auxiliar que esteja 

correlacionada com o caráter principal,  podendo ser esta característica auxiliar 

representada pelos marcadores moleculares. 

 Os marcadores moleculares têm sido sugeridos como ferramenta útil em 

vários aspectos do melhoramento de plantas, como a descrição de variedades, a 

construção de mapas genéticos, a medição das distâncias genéticas entre as 

linhagens, mapeamento e identificação de QTLs e a própria seleção assistida por 

marcadores (SAM), principalmente para características controladas por poucos 

genes, como a seleção de locos que conferem resistência a doenças. 
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 A seleção de características agronômicas monitorada por marcadores 

moleculares baseia-se no princípio de que se um gene, ou um bloco de genes, 

encontra-se ligado a um marcador genético de fácil identificação, então, esse 

marcador pode ser usado para selecionar a característica de interesse em um 

programa de melhoramento. Segundo Hayward et al. (1994), o método mais 

eficaz para este tipo de associação envolve a produção de mapas genéticos 

detalhados nos quais são localizadas regiões contendo os locos para as 

características quantitativas (QTLs).   

 Para determinar se existe ligação genética entre marcadores e QTLs, é 

necessário haver desequilíbrio de ligação entre os alelos do loco marcador e 

alelos do QTL, o que é interpretado como evidência de ligação física entre os dois 

locos. Para detectar essas associações, foram desenvolvidos programas 

computacionais, tais como: o Mapmaker-QTL (LANDER et al., 1987), QTLSTAT 

(KNAPP, 1995), PGRI (LIU, 1998), QTL-Cartographer (BASTEN et al., 1999), e 

GQMol (http//www.ufv.br/dbg/gqmol/gqmol.htm). 

 Um ponto importante no uso da seleção assistida por marcadores é a 

identificação de associações específicas marcador – QTL significativas, tanto para 

características agronômicas em soja, como para resistência a doenças e para 

qualidade do grão. Para que a seleção assistida por marcadores (SAM) seja 

eficiente, é necessário inicialmente que se disponha de QTLs que no conjunto 

expliquem grande parte da variação fenotípica da característica. Para atingir tal 

objetivo, deve-se priorizar a saturação do genoma pelos marcadores e considerar 

ainda o tamanho e o tipo da população utilizada, o marcador empregado, o efeito 

do ambiente, os genótipos parentais, além da metodologia para detecção dos 

QTLs. 

 Este trabalho é parte integrante do programa de melhoramento da 

qualidade da soja desenvolvido pelo Bioagro/UFV que procura reunir 

conhecimentos tanto da biometria como da genética molecular e aplicá-los no 

desenvolvimento de variedades produtivas e com alto teor protéico.  
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2. REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 
 

2.1. Cultura da soja 

 

2.1.1. Origem e evolução da soja cultivada 
 

 A soja é uma espécie exótica no continente americano. Segundo Probst 

e Judd (1973), essa cultura tem como centro de origem a região leste da China, 

onde é cultivada há mais de cinco mil anos, mas só foi domesticada por volta do 

século XI a.C. A partir daí a soja foi introduzida em outras regiões e países do 

Oriente, como Manchúria, Coréia, Japão, Rússia e países do sudeste da Ásia, 

tornando-se a base alimentar do seu povo. No Ocidente, sua introdução se deu a 

partir do século XVIII, em 1739, quando foram plantadas experimentalmente, na 

Europa, sementes recebidas pelo Jardim Botânico de Paris. Já no continente 

americano, o primeiro relato data de 1765, com registro de plantio na Geórgia 

(EUA). Sua disseminação pela Europa e América do Norte foi facilitada por ela ter 

sido domesticada em regiões de clima temperado com latitudes compreendidas 

entre 30 e 45oN e pelo fato de  ser uma planta de dias curtos (noites longas). No 

Brasil, a introdução ocorreu na Bahia, em 1882, por Gustavo Dutra (BONETTI, 

1981). Mas, durante muitas décadas, a soja foi plantada somente em caráter 

experimental por algumas instituições de pesquisa. As primeiras estatísticas 

revelando a utilização da soja para a produção de grãos no Brasil datam de 1941, 

no estado Rio Grande do Sul, onde foram produzidas 450 toneladas em 640 ha 

de área  cultivada,  com  rendimento  médio de 700 kg ha-1 (VERNETTI et al., 

1983). 

 A partir da década de 1960, a cultura da soja passou a adquirir 

importância no país, inicialmente na região Sul (latitudes 30 a 22°S), chamada de 

região tradicional, onde apresentou melhor adaptação devido à semelhança com 

as regiões de cultivo do sul dos EUA. Justamente por essa semelhança 

ambiental, diversas introduções dos EUA foram utilizadas nos anos iniciais de 

plantio. Posteriormente, tais introduções serviram de base genética para o 

desenvolvimento de novas variedades obtidas pela hibridação e seleção 

(VERNETTI et al., 1983). 

 Na década de 1960, a produção no Paraná cresceu rapidamente até 

atingir 60.000 toneladas. A partir da década de 70, a cultura da soja evoluiu 
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significativamente nos estados produtores, não só no Sul, mas também nos 

estados do Centro-Oeste do Brasil com o desenvolvimento de novas cultivares 

adaptadas a diferentes regiões agroclimáticas do País,  tornando-se  o Brasil o 

segundo maior produtor de soja do mundo. 

 O desenvolvimento de variedades adaptadas às baixas latitudes do 

centro-oeste brasileiro foi o principal desafio dos programas de melhoramento 

para a expansão das fronteiras da soja no Brasil. Inicialmente, por meio de 

hibridações e seleção de materiais de ciclo tardio, foram desenvolvidas as 

primeiras variedades adaptadas. Vale destacar o papel do IAC e da UFV que 

desenvolveram as primeiras variedades bem sucedidas para o cerrado, no caso a 

IAC-2 e a UFV-1, respectivamente. Posteriormente, a incorporação da 

característica período juvenil longo (PJL) nas novas variedades – procedimento 

desenvolvido pelo Dr. Romeu A. S. Kiihl, pesquisador do IAC e posteriormente da 

Embrapa Soja – permitiu a consolidação definitiva da cultura no cerrado brasileiro. 

 

2.1.2. Aspectos taxonômicos, genéticos, botânicos e diversidade 
 
 A soja cultivada (Glycine max (L.) Merril) pertence ao gênero Glycine, 

família Leguminosae e subfamília Papilionoideae. Dentro do gênero Glycine, 

podem-se distinguir três subgêneros: Bracteata, Glycine e Soja.  No gênero 

Glycine Willd, incluem-se espécies perenes no subgênero Glycine e espécies 

anuais no subgênero Soja. A soja cultivada (Glycine max) e seu ancestral anual 

selvagem (Glycine soja) pertencem ao subgênero Soja. São espécies 

alotetraplóides (2n = 40), com comportamento meiótico de um diplóide normal, 

carregando genomas similares, sendo compatíveis sexualmente, podendo 

produzir híbridos férteis e apresentam alto grau de auto-polinização (SINGH e 

HYMOWITZ, 1988; PALMER et al., 1996). Existem ainda 22 outras espécies 

perenes reconhecidas dentro do gênero Glycine, das quais Glycine tabacina e 

Glycine tomentella são neopoliplóides (2n = 78, 80; HYMOWITZ, 2004). Segundo 

Shoemaker et al. (2003),  o genoma da soja é constituído por 1.115 milhões de 

pares de base por genoma haplóide, sendo mais de 35% constituído de 

heterocromatina, com braço curto em seis dos 20 cromossomos bivalentes 

completamente heterocromáticos (SINGH e HYMOWITZ, 1988). Apresenta 

ainda,de 40 a 60% de seqüências de DNA repetitivas, sendo que das sondas de 

RFLP testadas, cerca de 90% detectaram locos duplicados, dentre essas sondas 
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aproximadamente 60% detectaram três ou mais locos (SHOEMAKER et al., 

1996), podendo ter como explicação o seu passado de poliploidia. 

 Por ser o país de origem da soja, a China é o berço da diversidade de 

germoplasma dessa espécie, possuindo uma coleção superior a 30.000 acessos 

cultiváveis, dos quais cerca de 5.000 são silvestres. Além da coleção chinesa, 

grande parte da variabilidade genética da soja é também mantida e conservada 

em Bancos de Germoplasma existentes em vários países orientais e ocidentais. O 

Departamento de Agricultura dos Estados Unidos da América (USDA), por 

exemplo, mantém uma coleção de aproximadamente 15.000 acessos de soja. No 

Brasil, existe uma coleção de germoplasma com aproximadamente 4.000 acessos 

(genótipos), que está sendo conservada em câmaras climatizadas no Banco Ativo 

de Germoplasma da Embrapa Soja, em Londrina, PR. Esta mesma coleção é 

mantida, em condições de conservação a longo prazo, na Coleção Base da 

Embrapa Recursos Genéticos, em Brasília (DF). A maioria desses acessos foi 

introduzida da coleção de germoplasma norte-americana e é composta 

principalmente por genótipos procedentes da China, do Japão e de outros países 

onde ocorreu a diversificação da espécie (ALMEIDA et al., 1997). 

 Nas coleções de germoplasma de soja, a variabilidade genética para 

caracteres fisiológicos, morfológicos e agronômicos é considerada bastante 

ampla. Entretanto, essa variabilidade existente nas coleções de germoplasma 

ainda é pouco utilizada nos programas de melhoramento da soja. Isso se deve, 

em geral, à opção dos melhoristas de utilizar variedades de alto desempenho 

(cultivares e linhagens mais adaptadas) em seus programas de cruzamentos, o 

que pode conduzir a um estreitamento da variabilidade genética. Muitos 

pesquisadores consideram que a base genética das cultivares comerciais de soja 

é restrita (HIROMOTO e VELLO, 1986), o que representa um fator de risco para a 

estabilidade da cultura, haja vista a não existência de nenhuma variedade 

comercial resistente ao fungo causador da ferrugem asiática da soja.  

  

2.1.3. Importância econômica da soja no Brasil 
 
 A soja é a mais importante leguminosa cultivada no mundo, sendo 

amplamente cultivada em vários países. Atualmente, os principais países 

produtores são os Estados Unidos, o Brasil, a Argentina e a China. O Brasil 

destaca-se como o segundo maior produtor mundial e o primeiro maior exportador 
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de soja. A produção brasileira de soja no ano agrícola 2007/2008 foi de 

58,726 milhões de toneladas em uma área de 21,2 milhões de hectares, com uma 

produtividade média próxima a 3.000 kg/ha (Figura 1). 

 
   
 

 

 

   
Figura 1 - Evolução da soja no Brasil (Fonte: CONAB 2008). 
 

 A soja é uma das principais fontes de proteína e óleo, sendo 

responsável por cerca de 60% do suprimento de proteína de origem vegetal e 

25% do óleo do mundo. No Brasil, a soja é responsável por fornecer 

aproximadamente 94% do farelo protéico e 90% dos óleos vegetais aqui 

consumidos. Destacam-se como os principais estados produtores  Mato Grosso, 

Paraná, Rio Grande do Sul e Goiás  (EMBRAPA, 2007). 

 A soja é o principal commodity agrícola do Brasil. O complexo soja, em 

2007, exportou aproximadamente 23,8 milhões de toneladas de grãos, 12,9 

milhões de toneladas de farelo e 2,5 milhões de toneladas de óleo gerando em 

torno de 10,18 bilhões de dólares (CONAB, 2008). Com isso, a cadeia da soja 

destaca-se, tanto pela sua expressiva participação nas exportações sob a forma 

de farelo, óleo e grãos, como também para o suprimento do mercado interno de 

óleos comestíveis e derivados protéicos. 

 O preço do grão, do óleo e do farelo de soja no mercado mundial vem 

mostrando muita volatilidade nos últimos anos, principalmente o óleo, com 

variações de mais de 300% entre os vários anos. Entre 1997 e 2008, a cotação 

do óleo de soja exportado pelo Brasil variou entre o máximo de US$ 1350/t em 

maio de 2008 e o mínimo de US$ 300/t, em 2001 (Figura 2). Essas cotações 
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determinaram a maior ou menor participação do Brasil no comércio mundial do 

produto e também  sua viabilidade de uso na produção do biodiesel. 
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Figura 2 - Evolução do preço do complexo soja (Fob Porto Paranaguá)  
 (Fonte: Abiove, 2008). 
 

2.2. Melhoramento da soja 
 
 A criação de novas cultivares tem sido uma das tecnologias que mais 

têm contribuído para os aumentos de produtividade e estabilidade de produção, 

sem custos adicionais ao agricultor. Uma cultivar de soja deve ter alta 

produtividade, estabilidade de produção e ampla adaptabilidade aos mais 

variados ambientes existentes na região onde é recomendada. É importante 

destacar que as cultivares de soja lançadas atualmente têm capacidade de 

produtividade superior a 4.000 kg/ha, muito maior que a média nacional, porém, 

fatores bióticos e abióticos interagem para que essa capacidade de produção não 

seja alcançada. 

 De acordo com Sediyama et al. (1999), programas de melhoramento de 

soja devem enfocar os seguintes caracteres: adaptação quanto ao ciclo, hábito de 

crescimento, altura da planta e da inserção da primeira vagem, acamamento, 

deiscência das vagens, qualidade da semente,  adaptação quanto ao nível de 

fertilidade do solo,  resistência a doenças e pragas,  aspectos qualitativos, 

tolerância a herbicida,  produtividade e período juvenil longo. 

 O ganho genético proporcionado pelas novas cultivares ao setor 

produtivo tem sido muito significativo, maior que 1,0% ao ano, por isso é que o 

desenvolvimento de variedades é dinâmico, necessitando sempre de novos 

cruzamentos, seleção de progênies e ensaios de avaliação, a fim de serem  
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lançadas  cultivares cada vez mais produtivas. A utilização da tecnologia RR 

(Roundup Ready) continua crescendo entre os produtores e vem também sendo o 

caráter de maior oferta pelas instituições de pesquisa, por meio  das novas 

cultivares. Em 2005, estavam registradas no Ministério da Agricultura, Pecuária e 

Abastecimento apenas 22 cultivares tolerantes ao glifosato. Já em abril de 2008 já 

estavam inscritas 144 cultivares RR no Registro Nacional de Cultivares. Um novo 

desafio para os melhoristas de soja é o desenvolvimento de variedades mais 

tolerantes à ferrugem asiática. No desenvolvimento de novas variedades, devem-

se combinar os diferentes alelos dos genes de resistência Rpp1, Rpp2, Rpp3 e 

Rpp4 com genes que conferem resistência horizontal. O correto posicionamento e 

a colheita antecipada são novas exigências dos produtores, por isso deve-se dar 

prioridade às variedades mais precoces. 

 Nos últimos anos, tem sido freqüente no Brasil o questionamento, em 

alguns estados, sobre a redução do teor de proteína nas novas cultivares de soja.  

Este fato  pode ser explicado pela não priorização deste caráter no processo de 

seleção e pela correlação negativa entre produção de grãos e teor de proteínas. 

Portanto, torna-se necessário que os programas de melhoramento da soja se 

empenhem em aumentar essa característica nas novas cultivares, pois empresas 

exportadoras de farelo de soja têm reduzido o preço pago pelos grãos oriundos 

das variedades que possuem baixos teores de proteína. 

 Esta tendência foi evidenciada por Bonato et al. (2000), que avaliaram o 

desempenho de cultivares do Rio Grande do Sul para a produção de óleo e 

proteína comparando cultivares desenvolvidas antes e após 1990. De acordo com 

os autores, as cultivares lançadas entre 1991 e 1996 apresentaram menor teor de 

proteína e maior teor de óleo que as cultivares desenvolvidas em anos anteriores, 

devido principalmente ao emprego das cultivares União e Industrial como 

genitores dos programas de melhoramento. 

 Já nos Estados Unidos, de acordo com Wilcox e Guodong (1997), a 

composição média das sementes das cultivares comerciais, com poucas 

exceções, tem permanecido inalterada, nos últimos 70 anos, em 

aproximadamente 400 g de proteína e 210 g de óleo por kg de grãos. No entanto, 

Voldeng et al. (1997) afirmaram que de 1976 a 1992, o aumento do rendimento 

dos grãos das cultivares cultivadas naquele país foi de 0,7% ao ano, enquanto o 

nível de proteína foi reduzido em 4 g/kg/ano e o teor de óleo aumentou em 

4 g/kg/ano. 
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 Então, para tentar solucionar este problema é necessário que os 

programas de melhoramento também considerem como critério de seleção o teor 

de proteína. Para que este objetivo seja alcançado, é necessário um profundo 

conhecimento da magnitude da variância genética das características 

agronômicas e de qualidade a serem melhoradas, principalmente produtividade, 

teor de óleo e proteína, bem como a de seus componentes, como estimativas de 

herdabilidades e de correlações. Este conhecimento possibilita a avaliação da 

potencialidade da população para o melhoramento e facilita  as decisões de 

escolha do método de seleção mais eficiente a ser empregado, disso dependendo  

a escolha acertada dos genitores e do método de melhoramento mais eficiente 

(VERNETTI, 1983). Portanto, enfocando esses conhecimentos é que serão feitas  

algumas considerações a seguir. 

 

2.2.1. Herdabilidade 

 

 O conceito de herdabilidade, introduzido para separar as diferenças 

genéticas e não genéticas entre indivíduos, é de fundamental importância no 

melhoramento genético.  A estimativa do coeficiente de herdabilidade atende a 

duas finalidades básicas:  a primeira,  a de demonstrar a relativa facilidade com 

que diferentes caracteres são selecionados em um determinado esquema de 

melhoramento; e a segunda,  a de permitir que estimativas dos progressos 

esperados com a seleção sejam obtidas.  

 Hanson (1963) define herdabilidade como a fração da variância 

fenotípica de uma unidade a ser transmitida para a progênie, ou em termos de 

unidade de seleção, a fração do diferencial de seleção esperado pelo ganho, 

quando a seleção é praticada em uma referida unidade. Para Falconer (1987), a 

herdabilidade de um caráter métrico é uma das mais importantes propriedades de 

uma população, porque expressa a proporção da variância total  atribuída ao 

efeito médio dos genes, o que determina o grau de semelhança entre parentes, 

sendo a seleção efetuada, fundamentalmente, nessa semelhança. Dois tipos de 

herdabilidades podem ser estimados em uma população: a herdabilidade no 

sentido amplo e a herdabilidade no sentido restrito. Quando a herdabilidade é 

alta, a seleção nas gerações iniciais de autofecundação é eficaz. Por outro lado, 

sendo o seu valor baixo, a seleção deve ser praticada apenas nas gerações mais 

avançadas, uma vez que o aumento da homozigose se reflete em um aumento da 
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herdabilidade no sentido restrito, conseqüência do aumento da variância genética 

aditiva. Entretanto, deve-se atentar para a avaliação desses coeficientes, pois 

maiores respostas à seleção não estão necessariamente associadas a 

características de maior herdabilidades, uma vez que altos valores de 

herdabilidade podem ocorrer em características de pequena variância genética 

aditiva.  

 Dudley e Moll (1969) discutem que a estimativa de herdabilidade refere-

se a uma característica e a uma população, sendo específica para as condições 

experimentais nas quais os genótipos foram estudados. Assim, é difícil 

generalizar estimativas de uma população para outra, ou para diferentes 

condições experimentais. Além disso, é normal a ocorrência de erros associados 

às estimativas de herdabilidades e de outros componentes da variância genética, 

principalmente quando  são estimadas pela analise de variância, existindo uma 

grande faixa de variação nas estimativas da herdabilidade de uma mesma 

característica. Portanto, é necessário precaução na comparação entre 

herdabilidades obtidas em diferentes populações e condições experimentais. 

 Na literatura, são descritas várias metodologias para obtenção de 

estimativas do coeficiente de herdabilidade. A utilização da variabilidade entre as 

plantas na geração F2 em relação à variabilidade entre as plantas dos 

progenitores foi utilizada por Mahmud e Kramer (1951), para a obtenção do 

coeficiente de herdabilidade. Warner (1952) propôs uma metodologia para estimar 

a herdabilidade com base nos progenitores, gerações F1 e F2 e dos dois 

retrocruzamentos. Hanson et al. (1956) determinaram estimativas do coeficiente 

de herdabilidade com base nos componentes de variância. Frey e Horner (1957) 

propuseram  estimar a herdabilidade em unidades-padrão,  obtidas calculando-se 

a regressão sobre os dados codificados em termos de desvio padrão. Smith e 

Kinman (1965) utilizaram fatores de correção do coeficiente de regressão pai-filho 

para estimar a herdabilidade, utilizando progenitores endogâmicos para algumas 

gerações de auto-fecundação. 

 De maneira geral, a produção de grãos é um caráter que apresenta de 

média a baixa herdabilidade, que pode ser atribuída ao comportamento 

quantitativo desse caráter, em função do grande número de genes que o 

controlam, permitindo uma maior influência ambiental e a existência de genes que 

apresentam ação devido aos desvios de dominância. Já as características teor de 
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proteína e teor de óleo apresentam herdabilidades de média a elevada, como 

poderá ser observado nos diversos trabalhos descritos a seguir. 

 Hanson e Weber (1961) estimaram a herdabilidade de diversas 

características de soja, estudando as gerações F2, F3 e F4 e obtiveram estimativas 

por meio dos componentes de variância, sendo estimados os valores de 32, 79 e 

86% para maturidade nas gerações F2, F3 e F4, respectivamente. Para altura de 

planta na maturidade, foram estimados valores de 35, 73 e 82% para as mesmas 

gerações;  para peso de sementes os valores foram de 35, 46 e 58%;  para teor 

de óleo os valores foram de 34, 63 e 74%; e para produção foram estimados 

valores de 12, 40 e 53% para as mesmas gerações, respectivamente. 

 Johnson e Bernard (1963), estudando herdabilidade para várias 

características em soja, dentre elas o teor de proteína, mostram que em gerações 

precoces (F2) esta apresenta baixos valores, quando comparadas com gerações 

mais avançadas (F4). Isso implica  dificuldade de  identificar e selecionar 

genótipos superiores em gerações precoces no caso F2, resultando em pouco 

progresso esperado por seleção. 

 Kwon e Torrie (1964), procurando estimar a herdabilidade para 

caracteres de interesse em soja, estudaram duas populações derivadas da 

seleção de 64 plantas F2 para cada cruzamento. Essas populações foram 

avaliadas na geração F3 em um ano e um local e as gerações F4 e F5 em dois 

anos e dois locais. Os parâmetros genéticos extraídos da análise de variância 

proporcionaram estimativas de herdabilidade livre dos efeitos da interação 

genótipo x ambiente. Os autores verificaram que a interação genótipo x ano foi 

maior que a interação genótipo x local, para muitas características, principalmente 

produção de sementes. A herdabilidade para produção de sementes foi mais 

baixa devido a uma maior interação genótipo x ano, ficando na ordem de 3 e 10%, 

respectivamente, para cada população. Para os caracteres teor de óleo e 

proteína, a herdabilidade só foi estimada para um dos cruzamentos, apresentando 

valores de 51 e 57%, respectivamente. 

 Para estudar a potencialidade do uso de germoplasma exótico de alto 

teor de proteína como fonte de variabilidade para os teores de proteína e óleo em 

soja, Thorne e Fehr (1970) sintetizaram seis populações oriundas de cruzamentos 

biparentais que foram avançadas até a geração F6, e seis populações de 

cruzamentos tri-parentais que foram avançadas até a geração F5. Foram 

estimados os coeficientes de herdabilidade por meio dos componentes de 



 

 13

variância para as 12 populações derivadas dos cruzamentos bi e tri-parentais, 

sendo que estes valores variaram de 81 a 96% para teor de proteína e de 77 a 

95% para teor de óleo nas sementes. 

 Shannon et al. (1972), trabalhando com seis populações com interesse 

para teor de proteína e produção de grãos, obtiveram estimativas de 

herdabilidade com base nos parâmetros genéticos obtidos da análise de 

variância. Essas populações foram sintetizadas a partir de um dialelo entre dois 

progenitores de alto teor de proteína e dois progenitores de alta produtividade e 

foram avançadas até a geração F4 e testadas em dois locais. As estimativas de 

herdabilidade nas seis populações variaram de 0 a 73% para produção de grãos e 

de 81 a 96% para teor de proteína. 

 Shorter et al. (1976), estudando o comportamento de três populações 

obtidas por três pares de cruzamentos biparentais envolvendo progenitores com 

baixo, médio e alto teor protéico, avaliadas em duas localidades nas gerações F3 

e F4, obtiveram estimativas de herdabilidade com base nos componentes de 

variância da geração F4, variando de 73 a 86% para teor de proteína e de 75 a 

84% para teor de óleo. Quando considerados os dois ambientes, a herdabilidade 

diminui tanto para teor de proteína, variando de 54 a 60%, como para teor de óleo 

variando de 47 a 84%. A herdabilidade também foi calculada no sentido restrito 

com base na regressão de F4 sobre F3, tendo encontrado estimativas para teor de 

proteína variando de 21 a 57% e para teor de óleo variando de 1 a 66%. 

 Brim e Burton (1979) conduziram um programa de seleção recorrente a 

fim de aumentar o teor de proteína nas sementes em duas populações, sendo 

uma delas obtida do cruzamento entre duas linhagens produtivas e com altos 

teores de proteína e a outra proveniente do primeiro ciclo de retrocruzamento de 

uma linhagem produtiva com nove introduções de plantas com alto teor de 

proteína. Ao final de vários ciclos de seleção recorrente, foram estimadas as 

herdabilidades realizadas baseando-se na regressão cumulativa em resposta ao 

diferencial de seleção, estas estimativas referem-se à herdabilidade no sentido 

restrito e assumiram  valores que variavam de 20 a 29% para a primeira 

população e de 34 a 37% para a segunda população. 

 Erickson et al. (1981) estimaram a herdabilidade para teor de proteína 

em quatro populações obtidas a partir de quatro pares de cruzamentos 

biparentais interespecíficos entre Glycine max e Glycine soja. Para o cálculo da 

herdabilidade no sentido restrito, foi utilizada a regressão das médias de famílias 
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F3 sobre as famílias parentais F2 e para a herdabilidade no sentido amplo, foi 

calculada pelos componentes de variância para as médias de famílias F3. A 

estimativa de herdabilidade para teor de proteína, no sentido restrito, foi de 27% e 

no sentido amplo de 78%, com base nas 100 famílias F3 avaliadas em dois locais. 

 Cianzio e Fehr (1982) avaliaram a herdabilidade no sentido amplo para 

teor de proteína em populações de retrocruzamento sintetizadas a partir de 

cruzamentos biparentais, contrastando para teor de proteína e produção de grãos. 

O coeficiente de herdabilidade foi calculado até a segunda geração de 

retrocruzamento, e os valores variaram de 76 a 89%, tendo sido  também 

constatada uma diminuição na variância genética para teor de proteína à medida 

que se aumentava o grau de recuperação do progenitor recorrente por meio  dos 

retrocruzamentos. 

 Mckendry et al. (1985), estudando a herança dos teores de óleo e 

proteína das sementes por meio  de cruzamentos biparentais entre três 

variedades de ciclo precoce, avaliaram as gerações P1, P2, F1, F2, F3 e o 

retrocruzamento. A herdabilidade no sentido amplo foi calculada a partir dos 

componentes de variância de geração F2 extraídos da análise efetuada segundo 

modelo de Mather e Jinks, sendo estimada para teor de óleo variando de 57 a 

68% e para teor de proteína variando de 68 a 83%. A herdabilidade no sentido 

restrito foi obtida de duas maneiras:  a primeira utilizando a variância genética 

aditiva em F2 dividida pela variância fenotípica,  que  variou de 57 a 62% para teor 

de óleo e para teor de proteína variou de 34 a 72%;  e  a outra maneira utilizando 

a regressão das médias de famílias F3 sobre as famílias parentais F2,  

apresentando  valores para teor de óleo variando de 43 a 70% e para teor de 

proteína variando de 76 a 81%. 

 Buscando estabelecer estratégias para o melhoramento simultâneo para 

produção de grãos e teor de proteína, Prado (1994) avaliou quatro cruzamentos 

biparentais de soja na geração F8,  obtendo estimativas de herdabilidades no 

sentido restrito com base em médias para o caráter produção de grãos e teor de 

óleo variando de 50 a 70%, para teor de proteína a herdabilidade foi mensurada 

em apenas um cruzamento e apresentou valor de 61%. 

 Wilcox (1998) conduziu um programa de seleção recorrente para 

aumentar o teor de proteína nas sementes em duas populações de soja, 

utilizando macho-esterilidade. Estimativas de herdabilidade foram calculadas a 

cada ciclo de seleção recorrente, que  variaram de 55 a 89% entre o primeiro e o 
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sétimo ciclo. Houve também um aumento da variabilidade para teor de proteína, à 

medida que se aumentava o número de ciclos de seleção recorrente. 

 Helms e Orf (1998), trabalhando com dez diferentes populações na 

geração F5, testadas em sete ambientes diferentes, calcularam a herdabilidade 

considerando-se todos os ambientes para teor de proteína, encontrando valores 

elevados para a maioria das populações. 

 Azevedo Filho et al. (1998) avaliaram linhagens de soja na geração F6:7, 

obtidas de 45 cruzamentos dialélicos em dois locais contrastantes para saturação 

de alumínio, tendo observado  ampla variação entre os coeficientes de 

herdabilidade para um mesmo caráter em diferentes cruzamentos, e atribuíram 

isso à diversidade genética entre os genitores e ao tipo de resposta às variações 

ambientais. Obtiveram coeficientes de herdabilidade de 58,0 e 84,0% para 

número de dias para a maturação, 64,0 e 62,0% para altura da planta, e de 38,0 e 

38,0% para produção de grãos, para alta e baixa saturação de alumínio, 

respectivamente. Valores mais elevados de herdabilidades para altura de planta 

na maturação e produção de grãos foram encontrados por Costa et al. (2004), 

quando avaliaram 1.200 plantas derivadas de 26 populações F2 derivadas de 

cruzamentos biparentais em delineamento em blocos aumentados de Federer 

(1955).  

 Mauro et al. (2000), avaliando as características altura da planta na 

maturação, altura de inserção da primeira vagem e a produção de grãos em 30 

linhagens de soja por três anos,   encontraram estimativas de herdabilidade de 

46,0, 29,0 e 20,0% para altura da planta, altura de inserção da primeira vagem e 

produção de grãos, respectivamente. Observaram ainda que o caráter altura da 

planta foi menos sensível às alterações ambientais do que altura de inserção da 

primeira vagem e produção de grãos. 

 Backes (2000), utilizando um esquema experimental de famílias 

intercaladas de progenitores, avaliou cinco populações de soja,  três na geração 

F6 e duas na F5, tendo obtido  estimativas de herdabilidade no sentido restrito 

ente famílias para a característica altura de planta na maturação variando de 59,4 

a 92,2% para este caráter,  valores  próximos aos encontrado por Santos et al. 

(1995).   

 Teixeira (2003), estudando uma população nas gerações F2 e F3, 

encontrou estimativas de herdabilidades de 56,2% para o teor de proteínas totais, 
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62,1% para o teor da subunidade 7S e 43,4% para o teor da subunidade 11S, 

mostrando a possibilidade de melhoramento para a qualidade protéica da soja.  

 Reis et al. (2004), avaliando a característica produção de grãos por 

planta em três populações de soja na geração F5 em um delineamento 

experimental de famílias intercaladas de progenitores, encontraram valores 

variando de 25,8 a 77% e 5,53 a 37,7% para as herdabilidades no sentido restrito, 

entre e dentro de famílias, respectivamente.  

 Miranda (2006), avaliando 207 famílias nas gerações F2 e F3 derivadas 

de cruzamentos contratantes para teor de proteína, encontrou estimativa de 

herdabilidade no sentido restrito, calculada pela regressão pai/filho segundo Smith 

e Kinman (1965) no valor de 43,40%. Pela análise de variância entre famílias F3, a 

estimativa de herdabilidade no sentido amplo foi de 62,36% para teor de proteína, 

71,5% para teor de óleo e de 56,5% para produção de grãos. 

 

2.2.2. Correlação entre caracteres 

 

 Um aspecto genético de grande valor para o melhoramento de plantas, 

que deve receber atenção dos melhoristas, é a estimativa das correlações entre 

caracteres, pois reflete o grau de associação entre esses caracteres. Seu 

conhecimento é importante porque mostra como a seleção para um caráter 

influencia a expressão de outros caracteres. Nos programas de melhoramento, 

geralmente, além de visar ao aprimoramento de um caráter principal, busca-se 

também manter ou melhorar a expressão de outros caracteres. 

 Segundo Falconer (1987), a correlação entre caracteres tem duas 

causas principais:  uma genética e outra de ambiente. As causas genéticas são 

principalmente em virtude da pleiotropia e do desequilíbrio de ligação gênica,  

sendo o desequilíbrio de ligação gênica uma causa transitória, particularmente 

quando as populações são derivadas de progenitores divergentes e de 

fecundação cruzada. A correlação de ambiente entre caracteres ocorre quando  

eles são influenciados pelas mesmas diferenças do ambiente. A correlação pode 

ser estimada em três níveis: fenotípico, genotípico e de ambiente. No nível 

fenotípico, estão envolvidas tanto as causas genéticas como as de ambiente. Se 

ambos os caracteres correlacionados possuem baixas herdabilidade, então a 

correlação fenotípica é determinada, principalmente, pela correlação de ambiente. 
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Se eles têm altas herdabilidades, então a correlação genética é a mais 

importante. 

 Os estudos sobre correlações genotípicas, fenotípicas e de ambiente em 

soja têm envolvido os caracteres avaliados desde o florescimento até a 

maturação, destacando-se a produtividade e seus componentes e, mais 

recentemente, envolvendo análises quantitativas e qualitativas de óleo e proteína 

(SHARMA, 1979; CECON et al., 1993; AKHTER e SNELLER, 1996a,b; TAWARE 

et al., 1997; WILCOX, 1998; XINHAI et al., 1999; MORRISON et al., 2000; 

WILCOX e SHIBLES, 2001; ALT et al., 2002). 

 Nos trabalhos em que foram estimadas as correlações genotípicas e 

fenotípicas constata-se que geralmente elas têm o mesmo sinal e que, com 

poucas exceções, as correlações genotípicas são maiores que as fenotípicas 

(JOHNSON et al., 1955; ANAND e TORRIE, 1963; KWON e TORRIE, 1964; 

FEHR e WEBER, 1968; SMITH e WEBER, 1968). 

 Wakawkar et al. (1976) sugeriram levar em conta, em programas de 

seleção visando ao aumento de produção em soja, os caracteres número de 

ramos, número de dias para florescimento e maturação e número de vagens por 

planta, pois foram os caracteres que tiveram altos efeitos positivos diretos e 

indiretos, via todos os componentes de produção. 

 Estimativas da magnitude das correlações genotípicas e fenotípicas 

foram obtidas em soja por Johnson et al. (1955) para todas as possíveis 

combinações entre 24 caracteres avaliados. Por meio de duas populações 

segregantes provenientes de cruzamentos avaliados na geração F4 em dois e três 

locais, respectivamente, os autores estimaram as correlações genotípicas e 

fenotípicas entre teor de óleo e de proteína em -0,69 e -0,70 para uma das 

populações e -0,48 e -0,48 para a outra.  As correlações entre teor de proteína e 

produção de grãos ficaram em -0,12 e -0,80 para a primeira e -0,64 e -0,33 para a 

segunda população. 

 Kwon e Torrie (1964) estimaram correlações genéticas e fenotípicas em 

duas populações segregantes obtidas de cruzamentos biparentais e avaliadas na 

geração F5 em cinco locais. As correlações genéticas e fenotípicas entre teor de 

óleo e de proteína foram estimadas em -0,66 e -0,54, respectivamente, em 

apenas um dos cruzamentos. Produção de grãos e teor de proteína estavam 

negativamente correlacionadas em -0,58 e -0,42, respectivamente. 
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 Thorne  e Fehr (1970) estudaram cruzamentos entre cultivares de soja 

adaptadas e introduções com alto teor de proteína. As populações foram 

avançadas até a geração F6 para cruzamentos biparentais e F5 para cruzamentos 

triparentais. A correlação fenotípica estimada para as diversas populações variou 

entre -0,84 e -0,54 para teor de proteína e teor de óleo, e entre -0,38 e -0,28 para 

teor de proteína e produção de grãos, o que seria suficiente para permitir uma 

seleção de linhagens com alta produção e alto teor de proteína. 

 Shannon et al. (1972), trabalhando com seis populações obtidas por 

cruzamentos biparentais entre quatro progenitores, sendo dois progenitores 

produtivos e dois com alto teor protéico e avaliado na geração F4 em dois locais, 

estimaram correlações genéticas e fenotípicas para os caracteres teor de 

proteína, teor de óleo e produção de grãos. A correlação genética entre teor de 

proteína e teor de óleo, e entre teor de proteína e produção de grãos variou entre 

-0,92 e -0,46 e entre -0,61 e -0,24, respectivamente. Uma correlação fenotípica foi 

estimada variando entre -0,68 e -0,30 para teor de proteína e teor de óleo, entre -

0,21 e 0,15 para teor de proteína e produção de grãos. 

 Shorter et al. (1976), estudando o comportamento de três populações 

obtidas por três pares de cruzamentos biparentais envolvendo progenitores com 

baixo, médio e alto teor protéico, avaliados em duas localidades nas gerações F3 

e F4, obtiveram correlações genotípicas entre teor de proteína e produção de 

grãos variando entre -0,50 a 0,34. 

 Miller e Fehr  (1979), após praticar um ciclo de seleção recorrente para 

teor de proteína em soja, estimaram a correlação genética entre teor de óleo e 

teor de proteína em -0,69 e a correlação fenotípica em -0,72. Obtiveram aumento 

de 1,5% na média para teor de proteína, mas com uma redução de 0,70% no teor 

de óleo. Em condições semelhantes, praticaram um ciclo de seleção para baixo 

teor de óleo, obtendo um aumento indireto no teor de proteína de 0,80% e uma 

redução no teor de óleo de 0,80%. 

 Openshaw e Hadley (1984) estudaram, em duas populações que 

incluíam progenitores de alto teor de proteína e que foram avaliados em F3 e F4, a 

adequação de índices de seleção para modificar a concentração do teor de 

proteína, óleo e açúcares nas sementes de soja. As correlações genéticas entre 

teor de proteína e teor de óleo e entre teor de proteína e conteúdo de açúcares 

encontrados foram de -0,83 e -0,68 para uma população e -0,68 e -0,60 para a 

outra população. 
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 Holbrook et al. (1989) avaliaram a utilização de índices de seleção para 

aumento de produção com a manutenção do teor de proteína na semente e, 

apesar da freqüente correlação negativa entre estes dois caracteres, obtiveram 

aumentos significativos na produção sem alteração no teor de proteína por meio 

da utilização de índices de seleção restrito. 

 Xu  e Wilcox (1992) estimaram correlações fenotípicas em uma 

população submetida a quatro ciclos de seleção recorrente, utilizando macho- 

esterilidade para promover os intercruzamentos, tendo sido as populações  

selecionadas a cada ciclo para teor de proteína. Coeficientes de correlações 

foram estimados variando de 0,18; 0,15; -0,21; -0,13; -0,17, respectivamente, da 

população inicial até o quarto ciclo de seleção para produção de grãos e teor de 

proteína. 

 Wilcox e Cavins (1995), estudando correlações entre teor de proteína e 

produção de grãos, por meio de uma série crescente de retrocruzamentos entre 

dois progenitores contrastantes para estas duas características,  verificaram uma 

correlação negativa decrescente entre teor de proteína e produção de grãos à 

medida que se avançaram os retrocruzamentos, obtendo ao final do 3o 

retrocruzamento linhagens produtivas e com alto teor de proteína. 

 Scott e Kephart (1997) estudaram o comportamento de linhagens F5 

derivadas de oito cruzamentos entre materiais adaptado × adaptado e adaptado × 

não-adaptado com níveis diferentes de proteína, tendo encontrado correlações 

positivas entre produção de grãos e teor de proteína em todos os cruzamentos, 

com  uma variação de 0,10 a 0,58. Quando praticada uma seleção com 10% de 

selecionados, obtiveram  ganhos diretos para teor de proteína que atingiram até 

4,0% e reduziram a produção e teor de óleo em até -1,2% e quando se praticou a 

seleção direta para produção obtiveram ganhos de até 16,5%, mas com uma 

redução de 1,1% para teor de proteína. 

 Xinhai et al. (1999) determinaram correlações genéticas entre teor de 

proteína e produção de grãos e entre teor de proteína e componentes de 

produção em uma população derivada do cruzamento entre Glycine max e 

Glycine soja, utilizando cinco diferentes métodos de seleção, e encontraram 

correlações  entre  teor de  proteína   e   produção  de   grãos  variando  de -0,117 

a -0,271. 

 Wilcox e Shibles (2001) estudaram a associação entre teores de 

proteína, óleo, carboidratos totais, sacarose e enxofre em uma população que 
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continha uma ampla variação para teor de proteína. Neste trabalho, 43 linhagens 

com concentração de proteína, variando de 413 a 468 g kg-1, foram cultivadas em 

três ambientes. As linhagens apresentaram variações significativas para cada 

uma das características avaliadas. Os teores de carboidratos totais não tiveram 

associação com produtividade. O aumento no teor de proteína ocorreu à custa do 

teor de óleo, carboidratos totais e sacarose com coeficientes de correlação de -

0,88, -0,71 e -0,66, respectivamente. No entanto, as proporções S/N foram 

constantes em todos os níveis de proteína. Estes autores concluíram que a 

diminuição no teor de carboidratos com o aumento do teor proteína deverá 

contribuir para um aumento do valor nutricional do farelo obtido dessas linhagens 

melhoradas. Além disto, a consistente proporção S/N em todas as linhagens com 

diferentes teores de proteína indica que os teores de aminoácidos sulfurados não 

foram reduzidos com o aumento de proteína. 

 Farias  Neto et al. (2001) estimaram a correlação fenotípica e genotípica 

entre porcentagem de óleo na semente (%OL), produtividade de óleo (PO) e 

produtividade de grãos (PG). Neste experimento, foram utilizadas progênies F3:4 

provenientes de cruzamentos em cadeia envolvendo 40 genitores. As correlações 

fenotípicas estimadas foram de: rPG x PO = 0,98; rPG x %OL = 0,04 e rPO x %OL = 0,17. 

Para o produtor, um maior rendimento ou produtividade de óleo por área pode ser 

mais desejável que um maior teor de óleo na semente. Isso se dá porque o 

rendimento de óleo por área está também ligado à produtividade da lavoura. A 

baixa correlação entre PO e %OL pode ser explicada por este balanço. Em 

contrapartida, para a indústria de esmagamento, sementes de soja com maior 

teor de óleo (%OL) são mais desejáveis, pois levam a um maior rendimento na 

extração de óleo. 

 Miranda (2006) estimou correlações genotípicas entre os caracteres 

produção de grãos (PRO), número de dias para maturação (NDM), teor de óleo 

(OLEO) e teor de proteína (PTN) em 207 famílias F3 de soja derivadas de 

cruzamentos contratantes para teor de proteína e óleo. Encontrou  valor de 

correlação entre PRO e PTN igual  a -0,08; entre PRO e OLEO igual a 0,35; entre 

PRO e NDM igual a 0,71;  entre NDM e PRO igual a -0,44;  entre NDM e ÓLEO 

igual a 0,43; e entre PTN e ÓLEO um alto valor negativo igual a -0,89. Estes 

valores de correlações demonstram apenas dificuldades para  obter ganhos 

simultâneos para óleo x proteína e produção x precocidade. 
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2.3. Procedimentos de seleção 

 

 Os programas de melhoramento genético da cultura são essenciais para 

atender à crescente demanda por maiores produções, possibilitando, pela criação 

de variabilidade e ampliação da base genética, a seleção dos melhores genótipos 

de uma população, capazes de superar os patamares atuais de produtividade. 

 Contudo, selecionar progênies superiores não é tarefa fácil, uma vez que 

os caracteres de importância, em sua maioria, são quantitativos e apresentam 

comportamento complexo, por serem influenciados pelo ambiente e estarem inter-

relacionados, de tal forma que a seleção de um provoca uma série de mudanças 

em outros (CRUZ, 2001). 

 Partindo-se de uma população base de soja, várias estratégias de 

seleção podem ser usadas. No entanto, o melhorista sempre se preocupa em 

usar uma estratégia que promova o maior ganho por unidade de tempo e custo. 

Para tal fim, dispõe-se de técnicas de genética quantitativa que permitem predizer 

o quanto conseguirá de ganho na geração seguinte, utilizando determinada 

estratégia de seleção. Assim, pode-se decidir pela melhor estratégia, com bases 

científicas, tendo em vista o quanto de progresso será conseguido na geração 

seguinte (VENCOVSKY, 1987). 

 O tamanho e o número de populações que podem ser avaliadas para 

determinados caracteres, assim como os objetivos de um programa de 

melhoramento, são os determinantes quando da escolha do método de 

melhoramento de plantas. Métodos tradicionais de melhoramento de plantas 

autógamas são utilizados para desenvolver novas variedades de soja, tais como: 

introdução de germoplasma melhorado, genealógico, população (‘bulk’), 

genealógico modificado (SSD), retrocruzamentos e seleção recorrente. 

Combinações e ou variações desses métodos são também bastante utilizadas 

pelos melhoristas durante o processo de avanço de gerações segregantes. 

Recentemente, técnicas da biotecnologia como clonagem, transformação 

genética e marcadores moleculares têm sido empregados com sucesso no 

desenvolvimento de novas variedades, como no caso da soja Roundup Ready. 

 As atividades da maioria dos programas de melhoramento envolvem 

quatro etapas principais: escolha dos parentais, cruzamentos entre parentais e 

obtenção de genótipos segregantes,  avanço das gerações até a homozigose e 

avaliação das linhagens. A etapa intermediária correspondente ao avanço das 
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gerações de endogamia tem sido feita de forma relativamente rotineira, com a 

finalidade principal de desenvolver genótipos homozigóticos, que,  estando livres 

das combinações alélicas heterozigóticas e tendo  fixado  as combinações 

epistáticas favoráveis, aumentam a eficiência dos testes de desempenho 

agronômico. Além disso, as linhagens homozigóticas podem ser avaliadas com 

precisão experimental superior, pois dispõem de um maior número de sementes 

para locais, épocas de cultivo e anos agrícolas. Por outro lado, o avanço das 

gerações de endogamia tem como desvantagens o aumento do número de anos 

de cada ciclo do programa de melhoramento e a demanda adicional de recursos 

humanos e financeiros. Essas limitações poderiam ser contornadas pela eficiente 

e eficaz escolha dos parentais e pela avaliação e seleção dos genótipos 

promissores logo nas gerações iniciais, de maneira que somente estes genótipos 

selecionados sejam avançados até originarem linhagens superiores. 

 

2.3.1. Delineamento com famílias intercaladas com testemunhas 

 

 Os delineamentos experimentais obedecem a três princípios básicos: 

repetição, casualização e controle local. Então, será da observação destes 

princípios que depende a maior ou menor validez das conclusões obtidas. O ideal 

é utilizar grande número de repetições, buscando maior precisão experimental, 

pela diminuição dos efeitos ambientais. A casualização tem por finalidade evitar 

que as repetições de um determinado tratamento venham a ser continuamente 

favorecidas ou desfavorecidas pelo ambiente, quando distribuídas nas diversas 

unidades experimentais, enquanto o controle local deve ser exercido pela 

utilização de áreas mais homogêneas ou pela divisão da área em blocos. A 

observação destes princípios garante validade às inferências estatísticas, dando 

confiabilidade à comparação de médias no processo de seleção (GOMES, 1990; 

RAMALHO et al., 2000).  

 Porém, na avaliação de gerações segregantes em programas de 

melhoramento de plantas, a exemplo da soja, pelo menos três fatores limitam a 

utilização de repetições: a pequena quantidade de sementes disponíveis; o 

grande número de materiais a serem avaliados; e a falta de homogeneidade 

genética nas primeiras gerações de autofecundação, mesmo entre sementes 

oriundas de uma única planta. Assim, não se pode considerar como repetições 

parcelas entre as quais, além das diferenças ambientais, exista heterogeneidade 
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genética. Mesmo na avaliação de linhagens e clones, muitas vezes o que dificulta 

a utilização de delineamentos experimentais é o grande número de tratamentos a 

serem avaliados.  

 Uma alternativa para contornar estas dificuldades é a utilização de 

blocos aumentados (FEDERER, 1955). Neste delineamento, são considerados 

dois tipos de tratamentos: os tratamentos comuns a todos os blocos, ou seja, as 

testemunhas, e o segundo tipo, os tratamentos regulares, que aparecem em 

apenas um dos blocos, ou seja, sem repetições. Neste delineamento, as 

observações dos tratamentos regulares de cada bloco são corrigidas em função 

da diferença entre a média geral das testemunhas e a média das testemunhas 

naquele bloco. Desta forma, todos os tratamentos regulares de um mesmo bloco 

são ajustados por um único índice obtido com base nas testemunhas. 

 Em soja, Spehar (1994) mostrou que estes delineamentos foram 

eficientes na identificação de genótipos tolerantes à toxidez de alumínio. As 

vantagens em relação aos ensaios com repetições recaíram sobre o custo efetivo. 

O autor recomenda testes para a seleção de variedades contrastantes a serem 

usadas como testemunhas,  esperando  que elas  representem melhor o 

germoplasma e que a correção para os efeitos de blocos seja mais precisa e útil 

às comparações. Entretanto, Gomes (1995) e Rios (1997) afirmam que este tipo 

de delineamento não se mostrou eficiente para a estimação de correlações entre 

caracteres, alertando para a necessidade de estudos sobre sua utilização  na 

estimação de parâmetros genéticos. Contudo, os autores compartilham da opinião 

de que o emprego deste tipo de delineamento seja factível de ser  implementado 

em programas de melhoramento de soja,  sobretudo para os testes de genótipos 

nas etapas iniciais, quando muitas progênies precisam ser avaliadas e a 

disponibilidade de sementes é baixa. 

 Backes et al. (2003) implementaram modificações no delineamento de 

blocos aumentados em que as famílias sem repetições são intercaladas 

regularmente com testemunhas com repetições, possibilitando a estimação do 

componente ambiental associado à variância fenotípica da população em estudo 

e, conseqüentemente, os parâmetros genéticos e com base na repetições das 

testemunhas procede-se à correção  do efeito ambiental nas famílias. 
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2.3.2. Estratégias de seleção 
 

 A possibilidade de o melhorista predizer o ganho esperado pela seleção 

antes mesmo que ela seja realizada é uma das maiores contribuições da genética 

quantitativa (RAMALHO e VENCOVSKY, 1978; HALLAUER e MIRANDA FILHO, 

1981). Para CRUZ e REGAZZI (1997). De acordo com a estratégia de seleção e o 

ganho que ela proporcionará, pode-se orientar, de maneira mais efetiva, um 

programa de melhoramento, bem como predizer o sucesso do esquema seletivo 

adotado, decidindo, com bases científicas, quais esquemas podem resultar em 

maior ganho genético. 

 Os progressos genéticos referem-se às alterações observadas nas 

características de interesse, durante um ciclo de seleção, com a recombinação 

e/ou a multiplicação das unidades selecionadas. Tais modificações ocorrerão em 

magnitude e sentido variados, dependendo da estratégia e dos critérios de 

seleção adotados. Assim, uma das atribuições mais importantes do melhorista de 

plantas é identificar critérios ou estratégias de seleção capazes de promover 

alterações, no sentido desejado, nas características de interesse dentro de um 

programa de melhoramento. 

 O progresso genético direcionado em qualquer espécie está associado à 

existência de variabilidade genética, à seleção natural e/ou  artificial e ao ajuste 

dos genótipos aos ambientes existentes. Comprovada a presença da variabilidade 

genética e sobretudo seu  valor em relação à variação não-genética, a seleção 

assume grande importância no progresso genético. Por fim, a seleção objetiva 

acumular alelos favoráveis à característica de interesse em determinada 

população. 

 Vários são os procedimentos ou estratégias utilizados pelo melhorista 

para identificar os genótipos superiores numa população. Alguns levam em conta 

o comportamento do indivíduo, enquanto outros se fundamentam, primeiramente, 

no desempenho da família e, secundariamente, na superioridade relativa dos 

indivíduos dentro da família. 

 Há, também, a estratégia que utiliza, simultaneamente, as informações 

do indivíduo e de seus parentes, chamada de seleção combinada, sendo sempre 

superior aos métodos de seleção individual, de famílias e entre e dentro de 

famílias (FALCONER, 1987). A seleção combinada proporciona resposta superior 

ou, no mínimo, equivalente à seleção de famílias ou à seleção massal (LUSH, 
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1964), e a resposta à seleção pode ser maximizada se toda informação obtida 

nos parentes for também utilizada no processo seletivo (WEBER, 1982).  

 Os testes de progênies, instrumentos dos mais importantes para o 

trabalho do melhorista, têm sido usados na estimação dos parâmetros genéticos e 

seleção de indivíduos entre e dentro de progênies, quando se procura avaliar a 

magnitude e a natureza da variância genética disponível com vistas a quantificar 

os ganhos com a seleção e predizer o melhor método de seleção a ser utilizado. 

Nos referidos testes, podem ser discriminados os indivíduos superiores a serem 

utilizados em novos ciclos de melhoramento. 

 A seleção combinada, por outro lado, baseia-se em um índice que 

considera, simultaneamente, o comportamento do indivíduo e sua família. Dessa 

forma, em função dos pesos de ponderação do indivíduo e da família, é possível 

selecionar indivíduos superiores, porém de famílias de desempenho intermediário, 

ou ainda, indivíduos de desempenho intermediário pertencentes a famílias 

superiores (FALCONER, 1987; RESENDE e HIGA, 1994). Essa idéia não é nova 

no melhoramento genético. Lush (1945, 1947) realizou a primeira análise dessa 

questão e propôs a seleção combinada com base em valores individuais com 

recuperação da informação de famílias. Nesse método, a seleção é baseada em 

medidas genéticas (valores genéticos líquidos) e não fenotípicas, dos candidatos 

à seleção. Nesse contexto, o uso da seleção combinada poderá proporcionar 

ganhos mais elevados que os obtidos pela seleção massal ou de família. 

 Erickson et al. (1981) estudaram seleção para proteína em gerações 

precoces do cruzamento entre Glycine soja e Glycine max. A herdabilidade do 

teor de proteína foi medida em F2 e F3 e o ganho por seleção massal e seleção de 

famílias foi comparado na geração F3 destes cruzamentos. G. soja foi usado como 

progenitor masculino em todos os cruzamentos e a porcentagem de seleção foi 

de 10%. A herdabilidade para proteína na geração F2 foi de 27%, obtida pela 

regressão pai-filho. A herdabilidade no sentido amplo em famílias F3 cultivadas 

em dois locais em uma estação foi de 78%. A média do teor de proteína em cada 

população selecionada foi maior do que a média da população não selecionada. 

As médias dos teores de proteína dos métodos de seleção foram: seleção massal 

em F2 e F3 48,0%; seleção massal em F3 seguida de uma única semente por 

descendência, 48,8%; seleção entre famílias F3, 47,6%; e seleção entre e dentro 

de famílias F3, 47,5%. O método de seleção massal foi superior ao método de 

seleção de famílias em nível de 1,0%. Estes autores comentam que, apesar de a 
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seleção precoce ter elevado o teor de proteína da população, a segregação 

continuou a originar genótipos de baixo teor de proteína. Conseqüentemente, 

passos adicionais de seleção deverão ser necessários. 

 Reis et al. (2004), em  trabalho de melhoramento de soja, procuraram  

predizer o ganho genético para produção de grãos, advindo de diferentes 

procedimentos de seleção e indicar, entre as populações estudadas, a mais 

promissora quanto à expectativa de ganhos, adotando para isso quatro 

estratégias de seleção para comparar os ganhos: seleção entre e dentro de 

famílias; seleção combinada e seleção individual para produção de grãos; e, 

também, para a seleção livre de pesos e de parâmetros, o número de dias e 

altura da planta por ocasião da maturação. Os indivíduos selecionados na 

geração F5  foram conduzidos e observados em campo no esquema cultivares-

padrão intercalados às linhas segregantes. Os resultados indicaram que, 

considerando a família no processo seletivo, a estratégia de seleção combinada 

foi a mais promissora. Entretanto, a estratégia de seleção individual deteve maior 

expectativa de progresso genético entre as quatro estratégias. Quanto aos 

cruzamentos, o cruzamento entre os progenitores CEPS 89-26 e FT-Cristalina foi 

o que apresentou maior expectativa de ganho genético. 

 

2.3.3. Seleção simultânea de caracteres 

 

 Para a obtenção de genótipos superiores, é necessária a reunião de 

uma série de atributos favoráveis que confiram rendimento comparativamente 

mais elevado e satisfaçam as exigências do mercado. Com isso, a seleção 

baseada em uma ou poucas características mostra-se inadequada, conduzindo a 

um produto final superior apenas em relação aos caracteres selecionados (CRUZ 

e REGAZZI, 1997). 

 Assim, a seleção simultânea de um conjunto de caracteres de 

expressividade econômica aumenta a chance de êxito de um programa de 

melhoramento. Para tal, a teoria de índice de seleção permite combinar as 

múltiplas informações contidas na unidade experimental, possibilitando a seleção 

com base em um complexo de variáveis que reúna vários atributos de interesse 

econômico. Desse modo, o índice de seleção constitui-se num caráter adicional, 

estabelecido pela combinação linear ótima de vários caracteres, que permite 

efetuar, com eficiência, a seleção simultânea, proporcionando maiores ganhos 
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totais (CRUZ e REGAZZI, 1997). Dois índices de seleção não restritos  muito 

empregados no melhoramento genético são o índice clássico proposto por Smith 

(1936) e Hazel (1943) e o índice com base nos ganhos desejados proposto por 

Pesek e Baker (1969). Mas, segundo Resende (2002), muitas vezes torna-se 

importante impor restrições a estes índices, visando a atender às necessidades 

do melhorista. Uma dessas restrições impostas ao índice clássico apresentada 

por Kempthorne  e Nordskog  (1959) é a manutenção de r características 

inalteradas, ao mesmo tempo em que se procura maximizar o ganho genético em 

n características, dentre um total q = (n + r). Outro tipo de restrição apresentada 

por Tai (1977) ao índice proposto por Pesek e Baker (1969) é a inclusão de 

caracteres tidos como secundários no índice para auxiliar no melhoramento dos 

caracteres principais,  necessitando apenas dos ganhos desejados dos caracteres 

e impondo que o valor econômico dos caracteres secundários sejam nulos. 

 Segundo Cruz (1990), o índice de seleção tem sido mais freqüentemente 

utilizado nos programas de melhoramentos animal e vegetal de espécies perenes 

e semi-perenes, com uso muito restrito em espécies anuais e de ciclo curto. 

 Trabalhos similares já foram realizados com milho (GARCIA e SOUZA 

JÚNIOR, 1999; GRANATE et al., 2002), eucalipto (PIRES, 1996; PAULA et al., 

2002), arroz (MORAIS, 1992; RODRIGUEZ et al., 1998) e soja (OLIVEIRA et al., 

1999; REIS et. al., 2004; COSTA et al., 2004; 2008). 

 Shorter et al. (1976)  estudaram a eficiência relativa da seleção direta e 

indireta  por meio do  índice na obtenção de ganhos para a produtividade de 

proteína e de óleo e para os teores de proteína e óleo em três populações obtidas 

por três pares de cruzamentos biparentais envolvendo progenitores com baixo, 

médio e alto teores protéicos, avaliados em duas localidades nas gerações F3 e 

F4. Nesse estudo, obtiveram-se ganhos preditos pela seleção direta variando de 

5,9 a 26,1% para as produtividades de proteína e óleo, enquanto  para os teores 

destas duas características obtiveram-se ganhos variando de 1,5 a 6,3%. 

Utilizando o índice de seleção, foi obtida  uma eficiência de até 14% a mais do 

que na seleção direta para promover o aumento da produtividade dessas duas 

características. 

 Miller  e Fehr (1979) avaliaram a eficiência do melhoramento de uma 

população para conteúdo de proteína em semente de soja por seleção recorrente 

direta para alto teor de proteína e indireta baseada em baixo teor de óleo, tendo o   

teor de proteína aumentado  de 43,1% para 44,6% no ciclo 0 da população de alto 
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teor de proteína e para 43,9% na população de baixo teor de óleo. A seleção 

direta causou diminuição significativa no teor de óleo e carboidratos, e a seleção 

indireta diminuiu significativamente o teor de óleo, mas não alterou o teor de 

carboidratos. Estes autores concluíram que a seleção indireta (baseada em baixo 

teor de óleo) não pode ser considerada um método eficiente para melhoramento 

do teor de proteína quando o custo e o tempo para análise de proteína não forem 

fatores limitantes. 

 Estudando a adequação da seleção direta e a do índice proposto por 

Smith-Hazel para modificar a concentração do teor de proteína, óleo e açúcares 

nas sementes de soja em duas populações oriundas de progenitores de alto teor 

protéico e avaliados em F3 e F4, . Openshaw e Hadley (1984) observaram que a 

seleção direta para proteína proporcionou um ganho de 1,42% na proteína e uma 

redução de 1,14% no teor de óleo para as progênies selecionadas. Quando se 

utilizou o índice de Smith-Hazel com pesos econômicos iguais para proteína e 

óleo e ganhos desejados de 1,0% e 0,25% para as respectivas características, 

foram obtidos ganhos de 0,28% e 0,14% para proteína e óleo, respectivamente. 

 

2.3.4. Melhoramento da soja para alto teor protéico 

 

 A incorporação de novas características aos grãos abre perspectivas de 

maior eficiência de produção, processamento ou utilização, transformando grãos 

comuns, comercializados como simples commodities, em produtos especializados 

com alto valor agregado e comercial. Neste contexto, os programas que visam ao 

desenvolvimento de cultivares de melhor qualidade nutricional e tecnológica têm 

se concentrado no aumento do teor de óleo e proteínas, na alteração da 

composição da fração óleo e na diminuição de fatores antinutricionais das 

sementes, além, é claro, da máxima produtividade,  objetivo comum de todo e 

qualquer programa de melhoramento. 

 A semente de soja apresenta composição média em base seca de 40% 

de proteína, 21% de lipídios, 5% de cinzas e 34% de carboidratos com os teores 

de proteína e óleo variando de 32 a 44% e 17 a 24%, respectivamente, nas 

variedades comerciais ( SEDIYAMA et al., 1999). 

 É importante destacar que o farelo protéico resultante da extração do 

óleo é o principal produto de uma unidade de esmagamento de soja (Tabela 1), e 

o teor de proteína é a característica principal para determinação de sua qualidade 
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e valor. Deve-se considerar no melhoramento de soja visando à alteração na 

composição, a existência de uma correlação genética negativa de alta magnitude 

entre teor de óleo e teor de proteína. Assim, dificilmente uma variedade de soja 

irá apresentar teores elevados de óleo e proteína simultaneamente. Portanto, uma 

das duas características precisa ser priorizada no processo de seleção e será o 

mercado que irá estabelecer a importância relativa destas duas frações, ficando a 

cargo do melhorista estabelecer qual das duas frações será priorizada em algum 

dos seus subprogramas. O grande desafio dos melhoristas de soja é o de obter 

ganhos para proteína ou óleo sem haver redução ou até mesmo conseguir 

ganhos moderados para a característica secundária (teor de óleo ou proteína). 

Para isto, o emprego de índices de seleção parece ser a metodologia mais 

adequada. Não se pode pensar apenas no momento atual para  definir quais dos 

dois componentes deverão ser priorizados em um programa de melhoramento de 

soja, pois  o óleo de soja está muito valorizado, sendo o valor da tonelada de óleo 

cerca de 3,5 vezes maior do que o preço da tonelada de farelo, mas essa relação 

já chegou a menos que o dobro em 2001 (Figura 2). 

 
Tabela 1 – Composição do grão de soja, de seus subprodutos, resíduos e 
estimativa de rendimento e perda em uma unidade esmagadora 
                 
Composição relativa (%) Soja Óleo Farelo Casca Resíduo Perda Lecitina                 
Umidade  12,5 0,15 12,5 7,25 11 60 0 
Óleo  19,5 99,7 2 0,77 0,9 10 24,2 
Proteína  36,6 0 47 8,88 20 10 0 
Fibras  5,5 0 3,92 34,88 0 10 0 
Impurezas  0,2 0 0 0 30 10 0 
Fosfato  1,0 0,15 0,8 0,72 0 0 75,8 
Carboidratos  24,7 0 33,78 51,78 20 0 0 
Produção final  100% 18,13% 70,74% 2,81% 0 7,84% 0,48%                
        
Fonte: Demborguski (2003). 
 
 Nos EUA, até a década de 1950, o óleo de soja era o principal produto 

extraído dos grãos de soja. A torta residual, altamente protéica, era considerada 

um subproduto de uso restrito. Naquela conjuntura, os programas de 

melhoramento tinham como objetivo, além do aumento da produtividade, alcançar 

maiores conteúdos de óleo. Entretanto, este panorama mudou rapidamente 

durante as décadas de 60 e 70 quando a importância do farelo de soja cresceu de 

forma significativa, vindo a suplantar a importância econômica do óleo. Este 

panorama influenciou de forma marcante o desenvolvimento de variedades, 
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principalmente pelo fato da existência de correlação negativa entre conteúdo de 

óleo e proteína. 

 Segundo vários relatos, essa composição média tem pouco variado ao 

longo dos anos, considerando a maioria das variedades comerciais mais 

utilizadas. Por exemplo, Wilcox e Guodong (1997) mostram que a composição 

média das sementes de cultivares plantadas nos EUA, com poucas exceções, 

permaneceu inalterada, nos últimos 70 anos. De fato, Yaklich et al. (2002) 

demonstraram, pela análise de resultados de testes no período de 1948 a 1998, 

que as concentrações de óleo e proteína das principais variedades americanas 

variaram erraticamente ao longo dos anos. Contudo, não atribuíram  

precisamente um fator de variação, embora a influência de condições climáticas e 

de cultivo possa  ser indicada como uma causa maior que a seleção realizada por 

meio de programas de melhoramento. 

 As primeiras variedades de soja cultivadas no Brasil nas décadas de 

1960 e inicio de 1970 foram introduções de variedades americanas ou derivadas 

de intercruzamentos destas variedades. Sabe-se também que estas variedades 

foram selecionadas principalmente para produção de grãos e teor de óleo. Pelo 

fato de estes dois caracteres serem negativamente correlacionados com teor de 

proteína, este teor se tem mantido em níveis mais baixos (em torno de 40%) do 

que potencialmente pode ser conseguido (em torno de 50% em materiais não 

adaptados). As informações disponíveis indicam que a correlação entre o teor de 

proteína e a produção de grãos não tem sido muito consistente, mas se verifica 

uma tendência de diminuição ao longo dos anos. Já a correlação entre teor de 

proteína e teor de óleo se mantém sempre abaixo de -0,50. 

 Vários estudos, com diferentes métodos de melhoramento e diferentes 

fontes protéicas, têm sido realizados tentando reduzir a correlação negativa entre 

produtividade e teor de proteína, a fim de  desenvolver cultivares de soja com 

altos teores de proteína e produtivas (WEHRMANN et al. 1987; WILCOX e 

CAVINS 1995). 

 Fehr e Weber (1968) avaliaram a eficiência de três ciclos de seleção 

massal pelo tamanho da semente e densidade específica sobre a porcentagem 

de proteína e óleo em duas populações heterogêneas de soja. Observaram que o 

progresso máximo foi obtido para alto teor de proteína e baixo teor de óleo 

quando se selecionou para sementes maiores e de maior densidade específica. O 
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contrário, alto teor de óleo e baixo teor de proteína foram  observados quando se 

selecionou para sementes pequenas e de baixa densidade específica. 

 Brim  e Burton (1979) praticaram quatro e seis ciclos de seleção 

recorrente para teor de proteína em quatro populações de soja. Obtiveram 

aumentos de 0,30 a 0,70% por ciclo na média do caráter. Mas como a seleção 

não levou em consideração a produção de grãos, ocorreu sua diminuição  em 

duas populações. 

 Wehrman et al. (1987) utilizaram o método de retrocruzamentos na 

tentativa de transferir genes que aumentam o teor de protéico de linhagens pouco 

adaptados para três cultivares de alta produção e de ciclos diferentes. Os autores 

trabalharam com três populações formadas por cruzamentos biparentais, 

avançadas até F3 e retrocruzadas duas vezes com os materiais recorrentes. 

Correlações genéticas foram calculadas após uma geração de autofecundação no 

segundo retrocruzamento, e a correlação entre produção de grãos e teor de 

proteína foi estimada em -0,86, -0,64 e -0,54 para as populações cujos  

progenitores possuíam ciclo precoce, médio e tardio, respectivamente. Os autores 

chegaram à conclusão de que dois retrocruzamentos possibilitaram selecionar 

linhagens com alto teor protéico e produtivas, principalmente naquela população 

de ciclo mais tardio. 

 Hartwig (1994) demonstrou que progressos podem ser obtidos na 

seleção de linhagens de soja de alto teor de proteína e alta produtividade quando 

se utiliza o progenitor de alto teor de proteína com tipo agronômico melhorado e 

com produtividade média. Em seu trabalho, uma população F2, com 438 plantas, 

foi obtida do cruzamento entre a cultivar Forrest (alta produtividade) com uma 

linhagem D76-8070 (alto teor de proteína e média produtividade). O teor de 

proteína das plantas F2 variou de 40,3 a 51,1%. Linhagens com alto teor de 

proteína e com alta produtividade foram desenvolvidas selecionando 50 plantas 

com maior teor de proteína em F2. Sete linhagens avançadas em F5 apresentaram 

teores de proteína similares ao progenitor de alto teor de proteína e produtividade, 

comparável ao progenitor de alta produtividade. Este autor concluiu neste trabalho 

que a seleção, em gerações precoces para alto teor de proteína, provavelmente, 

não acarretará nenhum problema no desenvolvimento de cultivares altamente 

produtivas e com altos teores de proteína. 

 Wilcox e Guodong (1997) estudaram a relação entre produtividade e teor 

de proteína em populações de soja de crescimento determinado e indeterminado. 
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As progênies de crescimento determinado e indeterminado foram oriundas de 

cruzamentos entre linhagens de alto teor de proteína de crescimento 

indeterminado com linhagens de crescimento determinado e médio teor de 

proteína. As análises demonstraram que as progênies de crescimento 

determinado constituíram melhores fontes de seleções, as quais combinaram 

mais alta produtividade e mais alto teor de proteína  do que as progênies de 

crescimento indeterminado. 

 Wilcox (1998) estudou as mudanças nos teores de proteína e óleo e a 

variabilidade dessas duas características durante oito ciclos de seleção recorrente 

em soja. A seleção recorrente aumentou a média do teor de proteína nas 

sementes em 0,58% e diminuiu a média do teor de óleo em  2,3% por ciclo. Nos 

últimos ciclos, foi observada uma correlação negativa entre proteína e óleo e 

diminuição da variabilidade dessas duas características. A maioria dos alelos para 

alto teor de proteína foi acumulada até o quinto ciclo de seleção recorrente. Uma 

média de 53% da plantas do sexto até o oitavo ciclo apresentou 48,0% ou mais 

de proteína. Progênies destas plantas poderiam ser excelentes fontes de 

fenótipos que combinassem alto teor de proteína com boas características 

agronômicas.  

 Helms e Orf (1998) avaliaram o ganho para aumento do teor de proteína 

por seleção direta e a resposta correlacionada à produtividade e teor de óleo. 

Seus resultados indicaram que, em média, a seleção para alto teor de proteína 

resultou em diminuição do teor de óleo e da produtividade. 

 Cober e Voldeng (2000) avaliaram melhoramento para alto teor de 

proteína e produtividade em soja por meio de cruzamento simples  em um único 

ciclo de retrocruzamento. Estes autores concluíram que linhagens avançadas 

oriundas de um único ciclo de retrocruzamento não foram significativamente 

diferentes das linhagens avançadas obtidas do cruzamento simples quanto à 

produtividade e teor de proteína. Ambas as estratégias de melhoramento 

produziram linhagens com teor de proteína significativamente maior que o 

progenitor recorrente. Contudo, nenhuma dessas linhagens teve produtividade 

significativamente superior ao progenitor recorrente ou a um cultivar de alto teor 

de proteína   usado como padrão. As populações obtidas exibiram baixas ou 

nenhuma associação  entre produtividade e teor de proteína. Apesar de os 

progenitores serem fontes úteis de alelos que não exibiram os efeitos 

pleiotrópicos de baixa produtividade e alto teor de proteína, concluiu-se que o uso 
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de um ciclo de retrocruzamento para progenitor adaptado não foi eficiente para o 

desenvolvimento de linhagens com alto teor de proteína e de alta produtividade. 

  Alt et al. (2002) sugerem uma estratégia de seleção   baseada na 

seleção para alto teor de proteína e semente de tamanho grande em populações 

obtidas de dois e três cruzamentos. Dois progenitores com sementes grandes 

(LS)  e com alto teor de proteína (HP) e um progenitor normal para teor de 

proteína (N) e tamanho de semente foram usados para obter três tipos de 

população: LSHP × LSHP; LSHP × N e LSHP × (LSHP × N). A porcentagem das 

linhagens F2:3, com tamanho de semente e proteína maior ou igual ao menor 

progenitor LSHP, variou de 4% para o cruzamento LSHP × N, de 88% para LSHP 

× LSHP e de 31,0% para o cruzamento triplo LSHP × (LSHP × N). Estes autores 

concluem que as populações dos cruzamentos LSHP × LSHP e do cruzamento 

triplo LSHP × (LSHP × N) seriam mais úteis para desenvolver cultivares com alto 

teor de proteína e semente de tamanho grande. 

 Jamago e Nelson (2006) sugeriram, como estratégia para aumentar o 

teor protéico de progênies derivadas de cruzamentos entre progenitores de 

elevada produtividade e progenitores de alto teor protéico, a seleção precoce 

(geração F2) para teor de protéico e posteriormente na geração F4 a seleção para 

produtividade. Apesar de a linhagem mais produtiva não ter estatisticamente a 

mesma produtividade de grãos que a variedade padrão Dwight, esta teve a 

mesma produção de proteína por hectare quando comparada com a Dwight. 

 

2.4. Melhoramento genético de plantas auxiliado por marcadores 
moleculares 

 

 Com o advento das técnicas de biologia molecular, tornou-se possível a 

manipulação do DNA, que culminou no surgimento dos vários tipos de 

marcadores moleculares disponíveis atualmente, destacando-se RFLP 

(Restriction Fragment Length Polymorphisms), RAPD (Randon Amplified 

Polymorphic DNA), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism), 

microssatélites ou SSR (Simple Sequence Repeats) e mais recentemente os 

SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms). Os marcadores moleculares 

apresentam várias vantagens sobre os marcadores morfológicos por fornecer um 

número ilimitado de polimorfismos distribuídos aleatoriamente por todo o genoma 
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e por serem independentes dos efeitos ambientais e do estado fisiológico da 

planta.  

 Os tipos de marcadores moleculares mais usados no melhoramento de 

plantas são o RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA) e microssatélites 

(Simple Sequence Repeats – SSR). Ambos os marcadores, baseados na técnica 

de reação em cadeia da polimerase (Polimerase Chain Reactions - PCR), 

constituem ferramentas muito úteis e práticas por serem tecnicamente simples e 

de fácil execução, requererem poucas quantidades de DNA e permitirem que 

dezenas de plantas possam ser analisadas de uma só vez (WAUGH e POWELL, 

1992). Recentemente, têm sido utilizados também os marcadores baseados em 

polimorfismo de base única (SNPs - Single Nucleotide Polymorphism) (KWOK, 

1996). 

 Microssatélites consistem de agrupamentos de seqüências curtas 

repetidas de DNA (2 a 4 pb) em série presentes no genoma de diversos 

organismos, sendo que o número de seqüências repetidas varia para cada 

organismo e para cada região do genoma. Os microssatélites são flanqueados 

por seqüências de DNA extremamente conservadas. Assim, podem-se usar 

primers que sejam complementares às regiões flanqueando os microssatélites, 

para se amplificar um determinado loco, via PCR. As variações existentes nas 

regiões internas flanqueadas pelo primer resultam de um variado número de 

repetições das seqüências microssatélites, podendo ser identificadas por análise 

eletroforética, por meio  de variações nos tamanhos dos fragmentos gerados. Os 

marcadores microssatélite apresentam como características principais serem 

abundantes e bem distribuídos no genoma dos organismos;   poderem apresentar 

polimorfismos; serem  co-dominantes; identificados via PCR; e  serem   bastante 

acessíveis visto as recentes publicações de primers de diversos organismos 

(WEBER e MAY, 1989; SAGHAI MAROOF et al., 1994). Por esse motivo, 

essencialmente toda e qualquer população segregante pode ser utilizada como 

população referência para estudos de ligação e mapeamento genético 

(MORGANTE et al., 1994), além disso, apresentam alto grau de polimorfismo em 

soja (AKKAYA et al., 1992). 

 A maioria dos caracteres de importância agronômica está sob controle 

genético complexo, envolvendo vários genes. Esses caracteres são denominados 

poligênicos ou quantitativos, apresentando uma variação contínua do fenótipo, ao 

invés de classes fenotípicas discretas, o que dificulta a manipulação e 
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compreensão destes genes, refletindo em dificuldades para se proceder à seleção 

do fenótipo desejado. Muitos dos problemas num programa de melhoramento 

baseado na estimação fenotípica de uma característica agronômica tais como 

efeitos ambientais ou herança quantitativa podem ser eliminados por diagnósticos 

baseados em DNA (PATERSON et al., 1988). 

 Para a maioria dessas características quantitativas, poucas informações 

existem sobre o número, posição cromossômica, magnitude do efeito e interações 

dos locos que controlam  sua expressão. Estes locos são denominados QTL 

(“Quantitative Trait Loci”). O mapeamento de QTLs possibilita mensurar o número 

de locos quantitativos envolvidos na herança complexa, bem como suas 

localizações cromossômicas, modo de ação gênica (aditividade, dominância, 

heterose e epistasia), além de possibilitar a decomposição da interação genótipos 

por ambientes ao nível de cada QTL (FERREIRA e GRATTAPAGLIA, 1998). A 

capacidade de detecção de um QTL é função da magnitude do seu efeito sobre a 

característica, do tamanho da população segregante avaliada, da freqüência de 

recombinação entre o marcador e o QTL, bem como da herdabilidade da 

característica (PATERSON et al., 1991; TANKSLEY, 1993). 

 O reconhecimento de que marcadores baseados em DNA podem ser 

extremamente úteis no melhoramento de plantas foi obtido inicialmente com o 

desenvolvimento de mapeamento genético de plantas baseado em RFLP 

(BECKMANN e SOLLER, 1983; TANKSLEY et al., 1989),  considerando que 

marcadores que flanqueiam um gene que determina uma característica podem 

ser usados para seguir a característica em cruzamentos genéticos e em 

populações segregantes. 

 

2.4.1. Mapeamento genético 

 

 Uma das grandes aplicações dos marcadores de DNA é o mapeamento 

genético, pois ele possibilita  a cobertura completa e a análise de genomas, a 

decomposição de caracteres complexos em seus componentes mendelianos 

simples e a localização de regiões do genoma responsáveis pelo controle da 

expressão de caracteres importantes, sejam eles qualitativos ou quantitativos 

como os QTLs (Quantitative Trait Loci) (FERREIRA e GRATTAPAGLIA, 1998.) 

 Os primeiros mapas genéticos eram fundamentados em marcadores 

morfológicos e citológicos. Eles se originaram de estoques cromossômicos com 



 

 36

aberrações (como aneuploidias, translocações, deleções e inversões), 

principalmente nas culturas do milho, tomate e ervilha (COE et al., 1988; RICK e 

YODER, 1988). 

 Os estudos realizados com marcadores morfológicos em muito 

contribuíram para a elucidação do fundamento teórico da análise de ligação 

gênica e para a construção das primeiras versões de mapas genéticos (KNAPP, 

1991). Atualmente, têm sido úteis nos casos em que os grupos de ligação já estão 

associados a determinados cromossomos, podendo ser também utilizados para 

ancorar grupos de ligação construídos com base em marcadores moleculares a 

cromossomos específicos. 

 Para o mapeamento genético, diferentes tipos de populações 

segregantes podem ser empregados. Tradicionalmente, são utilizadas populações 

derivadas do cruzamento de linhas puras, o que origina uma geração F1 ,a qual é 

autofecundada ou retrocruzada com um dos pais para a produção de uma 

geração F2 ou RC1, respectivamente (FERREIRA e GRATTAPAGLIA, 1998). 

Alternativamente, são utilizadas populações Fn (n = 3, 4,..., ∞), duplo-haplóides 

(DH), linhagens endogâmicas recombinantes (RILs) (BURR et al., 1988) e 

linhagens quase isogênicas (NILs) (LYNCH e WALSH, 1998). A escolha da 

população deve levar em conta os objetivos do pesquisador, além do tempo 

disponível para a execução do trabalho e dos recursos disponíveis. Nas plantas 

F1, o desequilíbrio de ligação é máximo, e os estudos das populações derivadas a 

partir destas plantas F1 procuram explorar este desequilíbrio (SCHUSTER e 

CRUZ, 2004). 

 Segundo Guimarães e Moreira (1999), o número de marcadores 

moleculares necessários para construção de um mapa genético depende do 

tamanho do genoma, do número de cromossomos e da freqüência de 

recombinação genética. Pode-se dizer que um mapa é considerado completo 

quando o número de grupos de ligação obtidos pela análise dos marcadores for 

igual ao número de cromossomos gaméticos do organismo e quando todos os 

marcadores genéticos mapeados estiverem ligados, indicando que todas as 

regiões do genoma estão representadas. 

 A partir da década de 80, com o advento dos marcadores de DNA, o 

mapeamento genético tornou-se, efetivamente, ilimitado a todas as espécies 

(BOSTEIN et al., 1980). Mapas genéticos que levaram décadas para serem 
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desenvolvidos em virtude da restrita disponibilidade de marcadores morfológicos 

e isoenzimáticos foram amplamente saturados com o uso de marcas moleculares.  

 A construção do primeiro mapa genético para a soja usando marcadores 

moleculares foi realizada por Apuya et al. (1988). Esses autores analisaram 27 

marcadores RFLP em uma progênie de 60 plantas F2 derivadas de um 

cruzamento entre as variedades ‘Minsoy’ e ‘Noir’, identificando 11 marcadores 

contidos em quatro grupos de ligação. 

 Keim et al. (1990) mapearam 150 marcadores RFLP numa população de 

60 indivíduos F2 de soja, identificando 25 grupos de ligação, num total de 

1200 cM. Esse mapa foi expandido por Diers et al. (1992) para 252 marcadores 

RFLP distribuídos em 31 grupos de ligação, perfazendo um total de 2147 cM. 

Posteriormente este mapa foi aumentado por Shoemaker et al. (1994) para 359 

marcadores RFLP, que identificaram 38 QTLs e 10 locos para características 

monogênicas. Keim  et al. (1997) obtiveram um mapa com 840 marcadores, 

sendo 165 RFLP, 25 RAPD e 650 AFLP, distribuídos em 28 grupos de ligação, 

num total de 3441 cM, partindo-se de uma população inicial de 300 linhagens 

recombinantes endogâmicas (RILs). 

 CREGAN et al. (1999) construíram um mapa integrado para a soja 

utilizando dados de três mapas diferentes. Esse mapa integrado foi definido 

utilizando-se um total de 606 primers SSR e outros marcadores (RFLP, RAPD, 

AFLP, isoenzimas e marcadores morfológicos), totalizando 1.423 marcadores e 

estabelecendo 20 grupos de ligação consenso. Um mapa mais completo foi 

produzido por Song et al. (2004) combinando cinco populações de mapeamento. 

Neste mapa integrado ao longo dos 20 grupos de ligação, foram posicionados 

1849 marcadores, incluindo 1.015 SSRs, 709 RFLPs, 73 RAPDs, 24 contendo 

marcadores morfológicos, 6 AFLPs, 10 isoenzimáticos, e 12 outros, abrangendo 

um total de 2523,6 cM. 

 

2.4.2. Identificação de QTLs 

 

 Diversos métodos têm sido desenvolvidos para  a localização de QTLs:  

a) métodos mais simples que não se baseiam em mapas genéticos, tais como 

análise por marcas simples (STUBER et al., 1987) que tanto podem utilizar 

populações segregantes como BSA (Bulked Segregant Analysis) e b)   métodos 

mais complexos (do ponto de vista estatístico) que se baseiam em intervalos 
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obtidos de mapas genéticos, tais como mapeamento por intervalo simples 

(“interval mapping”) (LANDER e BOTSTEIN, 1989), mapeamento por intervalo 

composto (“composite interval mapping”) (JANSEN, 1992, 1993) e (ZENG, 1993), 

mapeamento para múltiplas características ou para diferentes ambientes (JIANG 

e ZENG, 1995) e o mapeamento por intervalo múltiplo (KAO et al., 1999). 

 A primeira metodologia desenvolvida foi o mapeamento por marca 

simples (STUBER et al., 1987) que consiste na associação da expressão do QTL 

à presença de um marcador, sendo realizadas análises para cada marcador 

separadamente. Este método representa a idéia básica do mapeamento de QTLs 

lançada por Sax (1923) e em última análise foi o procedimento adotado desde as 

primeiras tentativas de  associar um caráter quantitativo a um marcador genético 

de qualquer natureza. A análise é feita verificando-se a diferença entre as médias 

fenotípicas do caráter para cada uma das classes genotípicas de um dado 

marcador, que devem possuir distribuição de freqüência correspondente ao tipo 

de população utilizada. Se as diferenças entre as médias fenotípicas das classes 

forem estatisticamente significativas, pode-se inferir que existe um QTL (ou mais 

de um) ligado à marca sob análise. Vários procedimentos estatísticos podem ser 

utilizados, como o teste ‘t’, ANOVA, regressão linear simples ou método da 

máxima verossimilhança (BEARZOTI, 2000; SHUSTER e CRUZ, 2004). O 

método é simples, porém limitado. Como cada marcador é analisado 

individualmente, não é possível identificar se uma marca está ligada a um ou mais 

QTLs simultaneamente, e assim determinar o número de QTLs envolvidos na 

característica. Além disso, o método confunde efeito e posição de QTLs, não 

havendo distinção entre a ocorrência de um QTL de pequeno efeito situado 

próximo ao marcador e de um QTL de grande efeito só que distante do marcador. 

Também, os efeitos genéticos do QTL são subestimados, pois seus estimadores 

são viesados pela fração de recombinação entre o marcador e o QTL. Esse viés, 

por sua vez, gera a necessidade de  utilizar amostras de grandes tamanhos na 

análise. Entretanto, se a abordagem for realizada pelo método  da máxima 

verossimilhança, é possível a estimação dos parâmetros relativos aos efeitos e à 

distância entre o QTL e o marcador, uma vez que os estimadores de máxima 

verossimilhança são não viesados (BEARZOTI, 2000). Esses dois problemas de 

posição e de efeito acima citados podem ser minimizados, segundo Tanksley 

(1993), quando um grande número de marcadores segregantes são utilizados 

cobrindo todo o genoma (usualmente em intervalos menores do que 15 cM). Sob 
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estas condições, qualquer QTL potencial estaria ligado fortemente a pelo menos 

um marcador genético.  

 Em virtude dessas deficiências, um novo método foi proposto por Lander 

e Botstein (1989) que foi o mapeamento por intervalo, e se baseia na estimação 

da máxima verossimilhança dos parâmetros: freqüência de recombinação, ordem 

dos marcadores e magnitude do efeito. Neste método, ao invés de marcas 

individuais, são consideradas pares de marcas adjacentes. A detecção da 

presença e a estimação dos efeitos dos QTLs são realizados dentro de cada 

intervalo entre marcas, analisando-se cada intervalo separadamente, utilizando-se 

o método da máxima verossimilhança.  

 Seja, por exemplo, um mapa de ligação construído utilizando-se um 

conjunto de n marcadores, m1, m2,..., mn. Como princípio, o método assume a 

existência de um QTL Q no intervalo entre as marcas adjacentes [mt, mt+1], sendo 

realizado o Teste da Razão de Verossimilhança (LR) para a presença do QTL em 

cada posição ao longo do intervalo [mt, mt+1], obtendo-se as estimativas de 

verossimilhança tanto para os efeitos do possível QTL quanto para a sua posição. 

Em seguida, o procedimento é repetido no intervalo seguinte [mt+1, mt+2] e, assim, 

sucessivamente, até que todo o genoma coberto pelos marcadores seja 

mapeado. Uma grande vantagem do mapeamento por intervalo é a representação 

mais clara da presença de QTLs ao longo do genoma, mostrando, para cada 

posição, o valor do LR correspondente, sendo apresentado mais facilmente o 

indício da presença de um ou mais QTLs controlando o caráter. As estimativas 

dos efeitos genéticos são não-viesadas pela utilização do método da máxima 

verossimilhança. Outra vantagem é o requerimento de um menor número de 

progênies para a análise. Ainda é possível o estabelecimento de intervalos de 

confiança para as posições estimadas dos QTLs, utilizando-se o valor do LR 

expresso na forma de “LOD score”, de acordo com o critério denominado “one 

LOD support interval” (LANDER e BOTSTEIN, 1989; LIU, 1998; LYNCH e 

WALSH, 1998). Uma desvantagem atribuída ao mapeamento fundamentado em 

intervalo é a de que os outros QTLs fora do intervalo são ignorados no mesmo 

cromossomo, o que pode resultar em duas conseqüências principais. Toda a 

variação genética devida a esses outros QTLs é residual, o que pode diminuir a 

precisão das estimativas e o poder dos testes,  não possibilitando  com isso  a 

estimação precisa do número e da posição dos QTLs. Além disso, eventuais 

QTLs que estejam ligados ao intervalo em questão interferem no processo de 
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estimação, levando, em casos extremos, a declarar a existência de um QTL no 

intervalo quando na realidade não há nenhum, denominados QTLs fantasmas 

(BEARZOTI, 2000).  

 Com o objetivo de simplificar o mapeamento por intervalo e diminuir a 

demanda computacional, Harley e Knott (1992) propuseram um enfoque baseado 

em modelos de regressão (simples e múltiplas). A regressão do valor observado 

da característica (o fenótipo) a um conjunto de possíveis genótipos para QTLs 

também possibilita estimar a ocorrência do QTL em cada posição do intervalo 

entre dois marcadores. Nesta regressão, cada possível genótipo para o QTL 

possui uma probabilidade de ocorrência em função de sua localização no 

intervalo e dos genótipos dos marcadores franqueadores. A diferença é que este 

utiliza apenas a média dos marcadores, e o método da máxima verossimilhança 

utiliza a informação completa da distribuição da associação marcador 

característica, sendo por isso considerado mais robusto. 

 A fim de resolver algumas limitações impostas pelo mapeamento por 

intervalo simples, Jansen (1993) e Zeng (1993, 1994) propuseram o mapeamento 

por intervalo composto, o principio do método é o controle de QTLs fora dos 

intervalos que estão sendo mapeados. Desse modo, é possível identificar a 

posição e obter as estimativas dos parâmetros genéticos relativos a um dado 

QTL, sem o viés provocado pela influência de outros QTLs, ligados ou não. Esse 

controle é garantido pelo modelo adotado, que se baseia na regressão múltipla 

entre a observação fenotípica do caráter e o conjunto de marcadores, possuindo 

como uma de suas propriedades o fato de que o efeito eventualmente detectado 

no mapeamento em um intervalo depende tão somente dos efeitos nele 

presentes. Como vários marcadores são incluídos no modelo além dos 

flanqueadores do intervalo em análise, há um maior controle da variância genética 

residual, o que aumenta o poder do teste estatístico e a precisão do mapeamento. 

Os marcadores utilizados para essa finalidade são denominados de co-fatores. 

Além disso, permite o uso de dados obtidos em vários ambientes, para avaliar os 

efeitos da interação QTLs × Ambientes. 

 A partir daí, a presença de um possível QTL, em um intervalo específico, 

pode ser determinada por testes de permutação como relatado por (DOERGE e 

CHURCHILL, 1996). O teste é realizado misturando-se os valores da 

característica quantitativa em questão e repetindo-se a análise. Tal procedimento 

é realizado até mil vezes, encontrando-se valores de LOD ou razão de 
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verossimilhança no mesmo número das repetições realizadas. Adota-se agora um 

determinado “ponto de corte” que é o valor mínimo de significância para que a 

probabilidade da presença de um QTL seja considerada em um intervalo 

determinado. 

 Kao et al. (1999) trouxeram considerável aprimoramento ao 

mapeamento de QTLs ao desenvolver o método de mapeamento por intervalo 

múltiplo, pois este incorporou parâmetros de epistasia ao modelo aditivo-

dominante. Na presença de epistasia, esse método apresenta algumas vantagens 

potenciais como maior eficiência e precisão na identificação de QTLs, pois  seus 

efeitos são estimados sem viés e, ao contrário de outros modelos, pode aumentar 

a eficiência da seleção assistida, considerando os efeitos epistáticos (BEARZOTI, 

2000). 

 

2.4.3. Mapeamento de QTLs em soja 

 

 Estudos de mapeamento genético molecular, de características de 

qualidade em soja, têm resultado na obtenção de mapas genéticos detalhados 

(LARK et al., 1993; SHOEMAKER et al., 1992), inicialmente com a identificação 

de QTLs para um variado número de características (KEIM et al., 1990; DIERS et 

al., 1992; MANSUR et al., 1993).  

 Na literatura constam inúmeros trabalhos envolvendo a identificação de 

QTLs ligados ao teor de óleo e proteína, utilizando diferentes tipos de marcadores 

moleculares, origens (cruzamentos entre progenitores adaptados ou não 

adaptados), tamanhos e tipos de populações (RILs, NILs, F2, F3, Fn e de 

retrocruzamentos). Um dos primeiros trabalhos que detectaram dois QTLs nos GL 

I e GL E controlando a concentração de proteína foi desenvolvido por Diers et al. 

(1992) utilizando RFLP avaliado em uma população 60 progênies F2:3 obtida a 

partir do cruzamento entre um genótipo não adaptado PI 468916 (Glycine soja) 

com alto teor de proteína e uma variedade comercial americana. Os aumentos 

proporcionados por estes QTLs foram de 1,7% e 2,4% para o GL I e para oGL E, 

respectivamente. Dando continuidade a esse trabalho, Sebolt et al.. (2000) 

testaram os efeitos dos alelos destes dois QTLs provenientes do acesso de 

Glycine soja que aumentaram o teor protéico retrocruzando-o com o progenitor 

recorrente A81-356022. Uma população RC3 foi obtida e avaliada para 

desempenho agronômico e conteúdo de proteína e óleo em dois locais e em dois 
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anos. Os autores confirmaram o efeito do QTL do GL-I para teor de proteína, no 

entanto, não identificaram efeito significativo para o QTL no grupo GL-E, como 

informado por Diers et al. (1992). Entre os marcadores do GL-I testados, o QTL 

associado ao Satt127 obteve o maior valor de R2 para teor de proteína explicando 

uma variação de 3,0% e 1,2%  nos anos de 1996 e 1997, respectivamente. 

 Até 2004, Hyten et al. (2004) afirmaram que haviam sido detectadas no 

mínimo 53 QTLs associados ao teor de óleo, 61 ao teor de proteína e 66 ao 

tamanho da semente,  entretanto muitos desses QTLs não haviam sido 

confirmados. 

 Soares (2004) analisou uma população de 118 linhagens recombinantes 

endogâmicas cultivadas em dois locais (Viçosa-MG e São Gotardo-MG), 

utilizando marcadores SSRs, RAPDs e AFLPs. Foram obtidos 29 grupos de 

ligação pouco saturados, contendo 95 marcadores e mais 79 marcas não-ligadas. 

Foram encontrados 13 marcadores associados ao conteúdo de proteína total, que 

explicavam de 4,4 a 13,3% da variação total do teor de proteína. Também foram 

identificados 19 marcadores associados ao conteúdo de 7S e 16 marcadores 

associados ao conteúdo de 11S, explicando de 4,1 a 15,6% e de 4,2 a 9,7% da 

característica, respectivamente. 

 Panthee et al. (2005) realizaram um estudo de mapeamento de QTL 

para teor protéico em soja envolvendo uma população de 101 RILs em uma 

população de 101 RILs obtidas a partir do cruzamento entre N98-984 × TN93-99 e 

avaliadas em um único local na geração F6 e em experimento em blocos 

casualizados com três repetições. Após testar mais de 585 marcadores SSR, 

sendo 94 polimórficos, encontraram  um QTL no grupo de ligação G que explicava 

cerca de 20% da característica teor de proteína e três QTLs nos grupos de 

ligação D1b, G e O que explicavam 11,8; 9,4 e15% do teor de óleo 

respectivamente. Esse trabalho anterior foi ampliado por Panthee et al. (2007), 

que avaliaram as  características agronômicas em seis ambientes (três 

localidades e por dois anos). Três QTLs próximos aos marcadores Satt042 (GL-

A1; R2 = 14,6%), Satt412 (GL-G; R2 = 13,3%) e Satt076 (GL-G; R2 = 13,8%) foram 

associados com produtividade nesta população, e todos esses alelos foram 

contribuição do progenitor TN93-99. No entanto, apenas o QTL próximo ao 

Satt076 apresentou significância em todos ambientes. Juntos, esses três QTLs 

explicaram aproximadamente 41% da variação total para produção de sementes 

nesta população. 
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 As populações de NILs (Near Isogenic Lines – linhagens quase 

isogênicas), também chamadas de BILs (Backcross Inbred Lines) são linhagens 

que contêm uma ou mais pequenas regiões de DNA de um progenitor doador 

(regiões que possuem os genes de interesse). Estas isolinhas são obtidas por 

sucessivas gerações de retrocruzamentos que  se realizam concomitantemente 

com a seleção fenotípica ou genotípica via marcador molecular ligado ao QTL 

para a característica de interesse. Após o último retrocruzamento, a planta RCnF1 

é autofecundada por quantas gerações se desejar, podendo ter um 

comportamento de progênie F2 até como de uma RIL, só que segregando apenas 

para a característica para a qual ela  foi selecionada. Populações de NILs são 

muito empregadas em mapeamento de alta resolução quando se objetivam  a 

identificação e a clonagem de um gene candidato ou um QTL, sendo empregadas 

de cinco a sete gerações de retrocruzamentos (LYNCH e WALSH, 1998), mas 

não necessariamente podendo ser com um só retrocruzamento. Tipicamente, os 

estudos envolvendo NILs são realizados para avaliar os efeitos de um ou poucos 

QTLs, pois tão somente uma pequena porção do genoma do doador está 

representada entre as NILs desenvolvidas. 

 Kaeppler (1997) demonstrou que testes estatísticos para detectar QTL 

baseados em NILs possuem um poder inferior à detecção quando realizadas em 

RILs. Isto acontece principalmente quando cada linha da NIL é comparada 

individualmente com o progenitor recorrente, caso todas as linhas fossem 

comparadas simultaneamente o poder de detecção aumentaria. O autor afirma 

ainda que, embora o poder de detecção das RILs seja maior do que em NILs, 

estas apresentam a vantagem de oferecer uma maior acurácia na estimação dos 

efeitos dos QTLs detectados, pois nas RILs múltiplos QTLs estarão segregando. 

 Chung et al. (2003) mapearam  um QTL entre os marcadores Satt496 e 

Satt239 para teor de proteína no grupo de ligação I na mesma região reportada 

por Sebolt et al. (2000) quando utilizaram  uma população composta de 76 RILs 

que se encontrava na geração F5 a partir do cruzamento entre a PI437088A (um 

acesso de G.max com alto conteúdo de proteína, cerca de 48%) e a variedade 

ASGROW A 3733 (42%). O QTL encontrado explicou 45.5% da variação do teor 

de proteína no ano de 1996 e 27,7% em no ano de 1997. Eles observaram um 

aumento de 1,8% na concentração de proteína entre as linhagens homozigotas 

que continham o alelo da PI437088A em relação às outras. 



 

 44

 Wang et al. (2004) desenvolveram  um estudo de mapeamento de QTLs 

utilizando populações derivadas de retrocruzamentos entre Glycine soja (PI 

468916) e Glycine max (cultivar IA2008), sendo a cultivar comercial o progenitor 

recorrente, objetivando encontrar QTLs oriundos da PI 468916 que aumentassem 

a produção. Destes retrocruzamentos, foram obtidas cinco populações 

constituídas por isolinhas RC2F4, sendo duas com 110 isolinhas e as outras três 

com 79,57 e 112 isolinhas,  que  foram avaliadas em dois locais por dois anos e 

genotipadas com marcadores SSR. Quatro QTLs para rendimento foram 

identificados nos grupos de ligação C2, E, K e M. O QTL no grupo de ligação C2 

foi consistente em uma das populações para três ambientes. Esse QTL explicou 

40% da variância fenotípica para produtividade nesta população. Em outra 

população, foram mapeados QTLs nos grupos de ligação E e M, que explicaram 

28 e 29% da variação da característica produtividade, respectivamente. O QTL do 

grupo de ligação E foi significativo em três dos quatro ambientes, e o QTL do 

grupo de ligação M foi confirmado em todos os ambientes. O QTL do grupo de 

ligação K foi identificado em outras duas populações e foi significativo em todos 

os ambientes testados. Esse QTL, localizado no intervalo entre os marcadores 

Satt137 e Satt178, explicou em uma população 40% e em outra 38% da variação 

para produtividade. Todos os alelos dos marcadores associados aos QTLs que 

aumentam a característica produtividade foram provenientes da cultivar comercial 

IA2008. 

 Nichols et al. (2006), avaliando dois grupos de populações de NILs, um 

composto por três populações de isolinhas RC4F3:4 derivadas da população RC3 

desenvolvida por Sebolt et al. 2000 e o outro composto de quatro populações de 

isolinhas RC5F5, realizaram um estudo de mapeamento de QTL com marcadores 

SSR e AFLP direcionado para o grupo de ligação I. Encontraram nas populações 

do primeiro grupo QTLs para produtividade, concentração de proteína e óleo, 

maturidade e tamanho da semente. Esses QTLs foram mapeados no intervalo de 

11cM entre as marcas Satt614 e Satt354. Os dados das populações do segundo 

grupo redefiniram a posição do QTL para proteína e óleo no intervalo de três cM 

entre os marcadores Satt239 e ACG9b, sendo que o efeito desse QTL explicou 

15,4; 11,7; 17,7 e 21,1% da variação do teor de proteína nas quatro populações. 

 Guzman et al. (2007) desenvolveram três populações derivadas de 

retrocruzamentos para identificar QTLs relacionados com produtividade em soja. 

Na primeira população, o progenitor doador foi a PI 68658 e o progenitor 
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recorrente foi a variedade Lawrence, sendo obtidas 94 linhas RC3F2 testadas em 

dois anos (2003 e 2004) em vários locais usando RC3F2 e RC3F3. A segunda 

população teve como progenitor doador a PI 407720 e como progenitor recorrente 

a variedade Beeson, nestas populações foram obtidas 64 linhas RC2F5 testadas 

nos mesmos anos usando RC2F5 e RC2F6. A terceira população teve como 

progenitor doador a PI 391583 e como progenitor recorrente a variedade 

Kenwood, tendo sido  obtidas 75 linhas RC1F5 testadas nos mesmos anos usando 

RC1F5 e RC1F6. Foram inicialmente testados 602 marcadores SSR para identificar 

polimorfismos entre os progenitores e depois foram avaliadas em cada população 

utilizando-se 30 na população derivada de Lawrence, 45 na população derivada 

de Beeson e 80 na população derivada de Kenwood. Foram encontrados 13 

possíveis QTLs para produtividade nas três populações, alguns destes QTLs 

foram comuns em anos diferentes. A variância fenotípica para produtividade 

explicada por QTLs individuais na população derivada de Beeson variou de 10 a 

51%, na população derivada de Kenwood variou de 5 a 23% e na população 

derivada de Lawrence variou de 8 a 26%, aproximadamente. Coletivamente três 

QTLs explicaram 53% na população derivada de Beeson, cinco QTLs explicaram 

58% na população derivada de Kenwood e três QTLs explicaram 30% na 

população derivada de Lawrence. 

 

2.4.4. Seleção assistida por marcadores moleculares 

 

 A seleção de indivíduos com características de interesse, assistida por 

marcadores moleculares, pode ajudar na obtenção de variedades com uma ou 

mais características em um menor espaço de tempo, otimizando o programa de 

melhoramento (BRUMMER et al., 1997). Além disso, o melhor entendimento das 

bases genéticas de características como teor de proteína e óleo, pode ajudar na 

elucidação de estratégias de melhoramento, aumentando a possibilidade de 

aumento simultâneo destas características durante o processo de seleção até a 

obtenção de uma variedade. 

 Na seleção assistida, marcadores moleculares permitem uma avaliação 

de um maior número de linhagens, aumentam a eficiência de seleção, são não 

destrutíveis (a análise é feita a partir do DNA extraído de uma folha ou de parte da 

semente) e permitem a análise tanto de caracteres qualitativos quanto 

quantitativos (PATERSON et al., 1988).  
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 Como já mencionado anteriormente, esses marcadores de DNA 

possuem vantagens: são baseados na variação de seqüências de nucleotídeos e 

numericamente ilimitados; quando co-dominantes, permitem a identificação de 

locos em qualquer tipo de cruzamento; são fenotipicamente neutros; e não 

possuem interação epistática. 

 Potencialmente, o maior impacto desta tecnologia encontra-se realmente 

para a seleção indireta de genes mapeados determinantes de características 

quantitativas. Entretanto, a detecção de QTLs para tais características não é 

tarefa fácil, demandando bastante investimento em trabalhos prévios, para 

mapeamento e posicionamento desses genes. 

 Estudos realizados por Dudley (1993) mostram grande vantagem na 

utilização de marcadores moleculares para mapeamento e identificação de QTLs 

associados às várias características quantitativas de interesse econômico. 

 A obtenção de marcadores ligados a QTLs de interesse é um fator 

primordial em um projeto em que se buscam  a posterior seleção e a transferência 

de genes de características quantitativas, qualquer que seja a espécie submetida 

a um programa de melhoramento. Distâncias de mapa entre marcadores e genes 

de interesse inferiores a 10 cM são consideradas razoáveis para que esta marca 

seja utilizada como ferramenta de seleção para monitoramento da transferência 

do alelo marcado em um posterior cruzamento. A eficiência da seleção assistida 

por marcadores moleculares de DNA pode ser aumentada pelo uso simultâneo de 

marcadores em acoplamento e em repulsão, fortemente ligados e flanqueando o 

loco de interesse. O marcador em repulsão deverá estar presente nos indivíduos 

recessivos ou heterozigotos, e os marcadores em acoplamento estarão presentes 

nos indivíduos homozigotos dominantes ou heterozigotos (HALEY et al., 1994). 

 A SAM é mais efetiva em gerações iniciais entre progênies de 

cruzamentos derivados de linhas endogâmicas (STROMBERG et al., 1994), pois 

nestas gerações, a herdabilidade é baixa por causa do limitado número de 

repetições e pelo fato de o desequilíbrio de ligação ser maior do que em gerações 

mais avançadas. 

 Tanto a seleção individual como a de famílias podem ser realizadas com 

o emprego da teoria do índice de seleção, utilizando marcadores que maximizam 

a taxa de ganhos genéticos pela combinação das informações do polimorfismo 

nos locos dos marcadores genéticos com dados da variação fenotípica entre 
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indivíduos, pois  o uso da SAM permite a identificação de combinações favoráveis 

de alelos, permitindo assim maiores ganhos com a seleção. 

 Em soja, a seleção assistida por marcadores (SAM) é principalmente 

utilizada para identificar genótipos resistentes à Podridão Vermelha das Raízes de 

Soja (PVR) causada pelo fungo Fusarium solani e ao Nematóide de Cisto da Soja 

(NCS). Cervigni (1999) selecionou plantas resistentes homozigotas à raça 3 do 

nematóide de cisto da soja (NCS), com microssatélites (SSR), obtendo uma 

eficiência de seleção (ES) de 92%. Esta ES é similar à informada por Concibido et 

al. (1996), de 83-90%, usando marcadores RFLP. Mudge et al. (1997) reportaram 

uma acuracidade de predição fenotípica de 98% para resistência à raça 3 do NCS 

usando um par de SSR. Schuster et al. (2001) reportaram decréscimo em média 

de 70% no índice de parasitismo (IP) para a raça 14 do NCS, usando marcadores 

SSR. Fronza (2003) não obteve sucesso na validação de QTLs associados à 

resistência a PVR em populações desenvolvidas no Brasil, quando utilizou 

primers microssatélites ligados a PVR desenvolvidos por ABU-TREDEIH et al. 

(1996), CHANG et al. (1996), HNETKOVSKY et al. (1996),  KILO et al. (1997),  

PRABHU et al. (1999),  IQBAL et al. (2001) e NJITI et al. (2002). Para 

características de qualidade em sementes de soja Fasoula et al. (2004) validaram 

diferentes QTLs em duas populações de diferentes cruzamentos para teor de 

proteína, de óleo e peso de sementes. Para esta última característica, os autores 

confirmaram os QTLs em apenas uma das populações, sugerindo que os QTLs 

não confirmados podem ser devidos a falsos positivos na população original de 

mapeamento e à influencia do ambiente. 

 De acordo com Silva (2005), a identificação e o uso de QTLs necessitam 

de boa acurácia dos dados fenotípicos, de grandes populações avaliadas em 

ambientes distintos, da verificação independente em populações paralelas, para  

determinar a significância de um QTL e da sua confirmação em vários 

backgrounds genéticos. 

 Lande e Thompson (1990) modelaram a eficiência da SAM no 

melhoramento de uma característica única, em comparação aos métodos 

tradicionais de melhoramento.  

 Segundo Guimarães et al. (2006), para avaliar a eficiência da SAM para 

características quantitativas, vários autores têm utilizado modelos matemáticos 

baseados em escores moleculares que, para um dado indivíduo, correspondem à 

soma dos efeitos aditivos da característica associada aos marcadores. O valor 
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genético de um indivíduo proposto por Moreau et al. (2004) pode ser descrito pelo 

modelo: 

 

∑ +++= iimjmi gay εθμ * , 

 

Em que y i
corresponde à performance da parcela i  e μ  à média do ensaio. O 

efeito genético ( ig ) do indivíduo j na parcela i  é subdividido em um escore 

molecular ( )∑= mjmaM θˆ  e o valor genético não explicado pelos marcadores ( )*
ig . 

No escore molecular, mjθ  é o valor do genótipo j  no loco marcador m  (1, 0 ou -1 

quando j  é homozigoto para o alelo de um parental, heterozigoto ou homozigoto 

para o alelo do segundo parental no caso de indivíduos derivados do cruzamento 

entre duas linhagens), ma  é o efeito aditivo do alelo associado ao marcador m  e 

iε  é o efeito de parcela. 

 Existem muitos estudos na literatura de simulação sobre a eficiência 

esperada em plantas. Mas  pouco é relatado sobre resultados experimentais, 

mesmo em soja, pois  as informações sobre programas de melhoramento de 

empresas privadas, que são hoje, possivelmente, as principais executoras da 

SAM, não estão disponibilizadas para a comunidade científica. 

 



 

 49

 
3. OBJETIVOS E METAS 

 
3.1. Objetivos 
 

 a. Comparar diferentes estratégias de seleção para a predição de 

ganhos com referência a produção de grãos, teor de proteína e de óleo. 

 b. Comparar diferentes critérios de seleção por meio de seus ganhos 

estimados e das progênies selecionadas por meio  da metodologia do índice de 

seleção. 

 c. Identificar marcadores ligados a QTLs que contribuam para o aumento 

de teor de proteína em uma população de linhagens isogênicas (NILs). 

 

3.2. Meta 
 

 Obter linhagens de soja produtivas, com alto teor de proteína, níveis 

adequados de óleo, com ciclo mais precoce do que a variedade Monarca e 

resistentes ao herbicida glifosato. 
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4. MATERIAL E MÉTODOS 

 
4.1. Material genético e delineamento experimental 
 
 Neste trabalho, foram utilizadas duas populações, sendo uma para a 

seleção e a outra para mapeamento. 

 
4.1.1. População para fins de seleção 

 

 O desenvolvimento desta população foi iniciado no ano de 2002 com o 

cruzamento entre a linhagem CD98-3321RR da Coodetec resistente ao Glifosato 

e a variedade Monarca da Coopadap. As sementes F1 obtidas foram 

retrocruzadas com uma isolinha de alto teor protéico (CS3031PTA143) derivada 

de Monarca, produzindo 30 sementes RC1F1, que foram autofecundadas 

separadamente, inicialmente em vasos e posteriormente em fileiras até a geração 

RC1F3:4, utilizando-se o método SPD (Single Pod Descent) para avançar as 

gerações. CS3031PTA143 é uma isolinha derivada da variedade recorrente 

Monarca e da doadora de genes para alto conteúdo de proteína, BARC-8, 

desenvolvida pelo PMQS. Este trabalho foi dividido em ciclos e etapas de seleção 

de acordo com o ano agrícola e está resumido na Figura 3. 
  
  

450 famílias RC1F4 

RC1F1 

Colheita de plantas 
individuais 

Cruzamento: (CD 98-3321 RR × Monarca) × CS30301PTA143

Plantio de fileiras 2004/2005 

SPD

Primeiro ciclo de seleção Primeira etapa Segunda etapa Terceira etapa 

Segundo ciclo de seleção 
Multiplicação de plantas  

no ano 2005/2006 

Plantio das progênies RC1F4:6 em DBC 
em São Gotardo no ano 2006/2007 

Terceiro ciclo de seleção Ensaio de linhagens 2007/2008 

RC1F2

RC1F3

 

SPD

  
Figura 3 - Esquema do cruzamento, condução da população e procedimentos de 
seleção. 
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Primeiro ciclo: Plantio, avaliação e seleção de famílias e/ou plantas utilizando 

experimento de linhas com testemunhas (progenitores) intercalares.  

 No ano de 2004, foram colhidas individualmente cerca de 450 plantas 

RC1F3:4 (15 plantas/genótipo RC1F1). Estas plantas deram origem a uma 

população composta de 450 famílias RC1F4 que foram avaliadas no ano agrícola 

2004/2005 no campo experimental da UFV, denominado Horta Nova, localizado 

em Viçosa, MG. O preparo do solo consistiu de uma aração seguida de três 

gradagens.   A  adubação foi feita no sulco de plantio, aplicando-se 90 kg/ha de 

P2O5 e 45 kg/ha de K2O. Foram feitas capinas para o controle de plantas 

daninhas, pulverizações para controle de pragas e doenças, além de irrigação 

suplementar. 

 Na avaliação do material experimental, foi empregada uma derivação do 

delineamento de blocos aumentados de Federer (1955), em que as famílias eram 

intercaladas com testemunhas, procedimento este chamado de famílias com 

testemunhas intercaladas por Cruz (2006). Neste sistema, as testemunhas 

equivalem aos tratamentos comuns, e as famílias aos tratamentos regulares.  

Como testemunhas foram utilizados dois dos genitores da população que são 

BARC-8 e Monarca. O experimento foi composto de 15 blocos com 30 linhas de 

progênies RC1F4 e duas linhas com os pais intercalares (BARC-8 e Monarca) em 

cada bloco. As parcelas constituíram-se de linhas de 2,0 m com 12 plantas por 

metro e espaçamento entre linhas de 0,5 m. De cada linha foram colhidas e 

avaliadas oito plantas para produção de grãos em gramas. Das 450 linhas 

plantadas foram inicialmente descartas 118  por apresentarem desuniformidade 

de estande, porte baixo ou acamamento. 

 As seguintes características foram avaliadas: 

 PROD: Produção de grãos (g/parcela) - peso total das sementes de 

cada planta ou peso médio da fileira. 

 PTN: teor de proteínas nos grãos - conteúdo percentual de proteína no 

grão com base em matéria seca avaliada pelo método Kjeldahl.  
 OL: teor de óleo nos grãos - conteúdo percentual de óleo no grão com 

base em matéria seca avaliada utilizando o extrator de Soxhlet. 

 

Segundo ciclo: Abertura de linhas selecionadas na segunda etapa do primeiro 

ciclo.  



 

 52

 Esta fase foi conduzida no campo experimental Prof. Diogo Alves de 

Mello, localizado no Campus da UFV em Viçosa, Minas Gerais, no ano agrícola 

2005/2006. Esta fase teve como objetivo apenas a multiplicação das plantas 

selecionadas na geração anterior a fim de aumentar o volume das sementes para 

posterior avaliação em ensaios com repetições. 

 

Terceiro ciclo: Plantio, avaliação e seleção de linhagens RC1F4:6 selecionadas no 

primeiro ciclo e multiplicadas no segundo.  

 Esta fase foi conduzida na área experimental da Cooperativa 

Agropecuária do Alto Paranaíba (Coopadap) localizada no município de Rio 

Paranaíba, Minas Gerais, no ano agrícola 2006/2007, utilizando as famílias 

RC1F4:6. A constituição experimental utilizada foi o delineamento em blocos 

completos casualizados, com testemunhas adicionais e três repetições. Como 

testemunhas, foram utilizadas as variedades BARC-8 e Monarca. Cada parcela foi 

constituída de quatro fileiras de 5,0 m de comprimento, no espaçamento de 0,5 m 

entre fileiras, sendo utilizadas 15 sementes por metro. Foram consideradas  área 

útil as duas linhas centrais, totalizando 5 m2. 

 As seguintes características foram avaliadas: 

 NDM - Número de dias para maturação, contados a partir da semeadura 

até estágio R8 (quando 95% das vagens atingem a coloração típica de 

maturação). 

 APM - Altura da planta na maturação, altura em centímetros do nível do 

solo até o último nó da haste principal, por ocasião da maturação. 

 PG - Produtividade de grãos (kg/hectare), avaliada após a colheita, pelo 

peso dos grãos das parcelas, transformado para kg/ha. 

 PTN - Teor de proteínas nos grãos, conteúdo percentual de proteína no 

grão com base na  matéria seca avaliada pela metodologia do infravermelho 

próximo (NIR). 

 OL - Teor de óleo nos grãos, conteúdo percentual óleo no grão com 

base em matéria seca avaliada pela metodologia do infravermelho próximo (NIR). 

 

4.1.2. População para fins de mapeamento de QTLs 

 

 Foi utilizada uma população de 168 linhagens quase isogênicas (Near 

Isogenic Lines – NILs) obtidas por quatro ciclos de retrocruzamento e avançadas 
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até a geração F6 pelo método SSD (Single Seed Descent) no estudo do 

mapeamento de QTLs ligados ao teor protéico e na determinação da 

herdabilidade da característica. Estas linhagens tiveram como progenitores o 

acesso BARC-8 (alto teor de proteína) e a variedade comercial Monarca. Foram 

feitos retrocruzamentos e seleções para teor de proteína até o terceiro ciclo, 

quando foram autofecundadas e selecionadas para teor protéico até a geração 

RC3F5 e então novamente retrocruzadas com a variedade recorrente Monarca.  

 Foram obtidas quatro sementes RC4F1 que viriam a formar quatro sub-

populações que foram autofecundadas separadamente até a geração RC4F6 pelo 

método SSD, não sendo mais selecionadas para teor protéico e permitindo que a 

característica segregasse nesta população semelhante a uma RIL, sendo as 

plantas da geração RC4F6 colhidas individualmente, para em seguida serem 

avaliadas no campo. O delineamento experimental utilizado foi o de blocos 

completos casualizados com duas repetições e com testemunhas adicionais. 

Como testemunhas, foram utilizadas as variedades BARC-8 e Monarca. Cada 

parcela foi constituída de uma fileira de 2,0 m de comprimento contendo uma 

família RC4F6, no espaçamento de 0,5 m entre fileiras, sendo utilizadas 15 

sementes por metro. Os tratos culturais foram os normalmente recomendados 

para a cultura da soja, sendo utilizada  irrigação quando necessária. 

 

4.2. Correção ambiental dentro do experimento 
 

 No experimento em que as famílias foram avaliadas em ensaios sem 

repetições (primeiro ciclo), houve  necessidade de  fazer a correção dos dados de 

acordo com os efeitos ambientais que atuam de forma diferenciada sobre as 

fileiras. Esses efeitos ambientais são estimados a partir das informações dos 

progenitores, cujas fileiras foram intercaladas no ensaio. De acordo com Cruz 

(2006), os valores de cada família são corrigidos conforme o que se segue: 

 

 i) Efeito ambiental 

 Calculam-se, inicialmente, as médias dos progenitores do ensaio 

experimental, pelas expressões: 

 

 jY 1 : média do progenitor 1 na repetição (ou linha) j; 

 jY 2 : média do progenitor 2 na repetição (ou linha) j; e 
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 ii) Correção dos dados 

 A correção dos dados para efeito ambiental no experimento foi realizada 

utilizando a seguinte expressão: 

( )if
if

xf
foxCx pp

ppVV εεε −
−
−

++=  

em que: 

 CxV : valor corrigido da família na fileira x; 

 oxV : valor original da família na fileira x; 

 fε : valor do efeito ambiental que ocorre nos progenitores que se 

encontram na posição fp das fileiras; 

 iε : valor do efeito ambiental que ocorre nos progenitores que se 

encontram na posição ip  das fileiras; 

 ip : posição extrema inicial, onde se encontram os progenitores; 

 fp : posição extrema final, onde se encontram os progenitores; e 

 xp : posição ocupada pela família, cujo valor está sendo corrigido. 

 A correção dos valores de cada planta dentro de cada família foi 

realizada multiplicando-se o valor original da característica pelo fator de correção 

ambiental da família a que pertence a planta. Este fator ambiental foi obtido pela 

divisão da média da família corrigida pela média da família original.  

 Além da correção dos valores dos tratamentos não regulares, foram 

obtidas novas estimativas das herdabilidades e correlações, considerando que a 

correção proporciona novos valores da variância fenotípica entre as unidades de 

seleção. 

 

4.3. Procedimentos de seleção 
 

4.3.1. Procedimentos de seleção no primeiro ciclo 
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 Os procedimentos de seleção e a predição de ganhos foram divididos 

em três etapas seqüenciais em função dos objetivos do melhoramento, do 

tamanho da população e das características avaliadas. A seleção foi feita com 

base nos dados corrigidos para efeito ambiental. 

 1a etapa: Seleção de progênies (famílias e/ou plantas) para máxima 

produção. População composta de 332 famílias com informação de produção de 

grãos por planta em nível de família e de individuo. Nesta população, as 

estratégias empregadas e o número de famílias e/ou indivíduos selecionados para 

predição de ganhos foram: 

 

 i) Seleção entre famílias (205 e 60 famílias); 

 ii) Seleção entre e dentro de famílias (60 famílias e 4 plantas por família);  

 iii) Seleção massal (240 indivíduos); e 

 iv) Seleção combinada (240 indivíduos). 

 2a etapa: Seleção entre famílias com ênfase principalmente para teor de 

proteína, produção de grãos e manutenção do teor de óleo. 

 População composta de 205 famílias selecionadas na primeira etapa 

para produção de grãos, com informação de média por família para produção 

grãos por planta, teor de proteína e óleo. Na seleção das 40 melhores famílias e 

na obtenção da predição dos ganhos, os critérios de seleção utilizados foram os 

seguintes: 

 

 i) Seleção direta e indireta; 

 ii) Seleção simultânea: índice clássico proposto por Smith (1936) e Hazel 

(1943) com e sem restrição; 

 iii) Seleção simultânea: índice baseado nos ganhos desejados (PESEK e 

BAKER, 1969) com e sem restrição. 

 3a etapa: Seleção de progênies (famílias e/ou plantas) para ganhos tanto 

para teor de proteína como para produção. 

 População composta de 43 famílias selecionadas na segunda etapa 

para teor protéico com informação de produção de grãos por planta e teor de 

proteína em nível de família e de indivíduo. Nesta população, os critérios de 

seleção empregados e o número de famílias e/ou indivíduos selecionados para 

predição de ganhos foram: 
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 i) Seleção entre e dentro: direta e indireta. Percentagem de seleção 

entre igual a 50% e dentro igual a 25%. 

 ii) Seleção simultânea: índice clássico proposto por Smith  (1936) e 

Hazel  (1943) com seleção de 40 indivíduos. 

 
4.3.2. Procedimentos de seleção no terceiro ciclo 
 

 Na seleção entre famílias de uma população composta de 117 progênies 

RC1F4:6 selecionadas na terceira etapa do primeiro ciclo do programa, utilizaram-

se informação de média por família para produtividade de grãos (PG), altura de 

planta na maturação (APM), número de dias para maturação (NDM), teor de óleo 

(OL) e teor de proteína (PTN). As características consideradas  principais foram 

PG e PTN, os pesos econômicos e os ganhos desejados variaram em função das 

características e dos seguintes objetivos: a) seleção de genótipos que maximizem 

ganhos para teor de proteína, mas com menor redução possível de produtividade 

de grãos e b) seleção de genótipos que maximizem ganhos para produtividade de 

grãos, mas com menor redução possível para teor protéico. 

 Para selecionar as 20 melhores famílias e estimar  seus ganhos, 

empregaram-se os seguintes critérios de seleção: 

 

 i) Seleção direta e indireta; 

 ii) Seleção simultânea: índice clássico proposto por Smith (1936) e Hazel 

(1943) com e sem restrição; e 

 iii) Seleção simultânea: índice baseado nos ganhos desejados (PESEK e 

BAKER, 1969) com e sem restrição. 

 

4.4. Determinação do conteúdo de proteínas totais 
 

 A determinação do conteúdo de proteínas das sementes no primeiro 

ciclo foi realizada utilizando o método Kjeldahl modificado, segundo as normas 

analíticas do Instituto Adolfo Lutz que requer um mínimo de três gramas (10 

sementes) de soja moída. Na fase de digestão, após obtenção do material 

digerido, adiciona-se peróxido de hidrogênio 30%, levando a mistura ao 

aquecimento por mais 30 minutos. Na fase de destilação, recolhe-se a amônia 

liberada em solução de ácido bórico 4%. Obtém-se o teor de nitrogênio pela 
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titulação da amônia com ácido clorídrico 0,05 N. A partir do teor de nitrogênio, é 

calculada a porcentagem de proteína total da amostra, empregando-se o fator de 

6,25. Os resultados dos teores de proteína foram expressos em porcentagem com 

base na matéria seca, constituindo a média de duas repetições da análise. 

 

4.5. Determinação do conteúdo de óleo 
 

 A determinação do teor de óleo no primeiro ciclo foi realizada em 

aparelho extrator de Soxhlet, utilizando éter de petróleo como solvente, segundo o 

procedimento descrito em Normas Analíticas do Instituto Adolfo Lutz (INSTITUTO 

ADOLFO LUTZ, 1985), com modificações. 

4.6. Determinação da composição do grão pela metodologia NIR 
 

 A determinação dos teores de proteína e óleo no terceiro ciclo foi 

realizada simultaneamente em espectrômetro de infravermelho próximo (NIR, 

equipamento Agrosystem, modelo instalab 600 product analyzer),  utilizando 

sementes moídas e com granulometria adequada para a leitura de absorbância 

no equipamento NIR. 

 

4.7. Análises estatísticas e genéticas da população de seleção 
 

4.7.1. Análise de variância do experimento com linhas segregantes 
intercaladas pelos progenitores com informação entre e dentro de 
fileiras 

 
 Inicialmente foi realizada análise de variância para produção de grãos 

entre e dentro de 332 famílias com objetivo de atender à Etapa 1. O procedimento 

proporcionou resultados em relação aos pais e geração segregante, descritos a 

seguir: 

 O modelo estatístico básico adotado foi o seguinte: 

ijijiiij pefY δμ ++++=  

em que:  

 ijY : observação relativa à j-ésima planta da i-ésima família; 

 μ  : média geral da geração (pai ou linha segregante); 
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 if : efeito genético atribuído à i-ésima família, sendo if  ~ NID(0, 2
gσ ), com 

(i = 1,2,...,f) ; para os pais este efeito é inexistente; 

 ie : efeito ambiental entre fileiras (de um pai ou de linhas segregantes); 

 ijp : efeito genético atribuído à j-ésima planta da i-ésima família; sendo 

ijp  ~ NID(0, 2
gdσ ), com (i= 1,2,...,f) para os pais este efeito é inexistente; e 

 ijδ : efeito ambiental entre plantas dentro de fileiras (de um pai ou de 

linhas segregantes), sendo ijδ  ~ NID(0, 2
eσ ). 

 A análise de variância bem como os estimadores destas variâncias 

relativas às fontes de variação foram obtidos conforme esquema a seguir: 

 a) Para famílias 
        
FV GL QM E(QM)         
Entre fileiras f-1 QMEf 2

1
2

EfDf k σσ +  

    
Dentro de fileiras N-1 QMDf 2

Dfσ  
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 222

eegeEf σσσ +=  222
edgdDf σσσ +=   

    
    
em que: 

 2
Efσ : variância fenotípica entre famílias 

 2
Dfσ : variância fenotípica dentro de famílias 

 2
gdσ : variância genética entre plantas dentro de família; 

 2
geσ : variância genética entre famílias;  

 2
edσ : variância ambiental entre plantas dentro de famílias; e 

 2
eeσ : variância ambiental entre famílias. 

 b) Para o Pai 1 
        
    
FV GL QM E(QM) 
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Entre fileiras p1-1 QMEp1 2
12

2
1 EpDp k σσ +  

    
Dentro de fileiras N-p1 QMDp1 2

1Dpσ  
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∑
=

=
1

1

p

i
inN  

1

1

1

1

1

2

2 −

⎟⎟
⎠

⎞
⎜⎜
⎝

⎛
−

=
∑
=

p

n
N

N
k

p

i
i

 

 

    
 22

1 edDp σσ =  22
1 eeEp σσ =   

    
 c) Para o Pai 2 
            
FV GL QM E(QM) 
    
Entre fileiras p2-1 QMEp2 2

23
2

2 EpDp k σσ +  

    
Dentro de fileiras N-p2 QMDp2 2

2Dpσ  
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2 edDp σσ =  22
2 eeEp σσ =   

    
 Com a combinação da informação destas classes de material genético 

com avaliação de plantas individuais, foi possível estimar os seguintes parâmetros 

relativos à população segregante: 

 Variância fenotípica entre e dentro de famílias segregantes 
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 Variância genotípica entre e dentro de famílias     
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Herdabilidades no sentido amplo entre e dentro de famílias e total      
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A decomposição da variância genética total foi assim obtida:          

FV Nível de endogamia (F) Geração F4 (F = 0,75) 

   

Entre fileiras 22 )1(2 da FFF σσ −+  22 )16/3()2/3( da σσ +  
   
Dentro de fileiras 22 )1()1( da FF σσ −+−  22 )4/1()4/1( da σσ +  
      
Total 222 )1()1( da FF σσ −++  22 )16/7()4/7( da σσ +  
      
 Sendo: 

 2
aσ : variância genética aditiva e 

 2
dσ : variância genética devido aos desvios de dominância. 

Com as equações acima, foram estimadas as seguintes variâncias: 
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 As herdabilidades restritas entre e dentro de famílias e total foram assim 

estimadas: 
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 Os coeficientes de variação foram assim estimados: 
  
 

Coeficiente de variação experimental: 
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4.7.2. Análise de variância do experimento com linhas segregantes 

intercaladas pelos progenitores com informação entre médias de 
fileiras 

 
 Foram realizadas análises de variância para produção de grãos por 

planta, teor de proteína e óleo nas 205 famílias segregantes, utilizando o 

delineamento com famílias e progenitores intercalares (testemunhas). Esta 

análise foi realizada para atender aos objetivos da Etapa 2. O modelo estatístico 

adotado será foi seguinte: 
  
 Para as testemunhas, ,ijiij TY εμ ++=  

  
em que Yij é o valor da característica da i-ésima testemunha na j-ésima repetição;  

µ é a média geral das testemunhas; Ti  é  o  efeito  da i-ésima testemunha 

(i = 1,2,...,t); εij é o erro aleatório que incide sobre as testemunhas  εij ~NID (0, σ2 ). 
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 Para as linhagens, ,iii GY εμ ++=  

  
em que Yi é o valor da característica da i-ésima linhagem; µ é a média geral das 

linhagens; Gi é o efeito genético da i-ésima linhagem (i = 1,2,...,g) iG ~NID(0, 2
gσ );  

e εi  é o erro aleatório que incide sobre as linhagens, εi ~NID (0, σ2). 

 A análise de variância foi realizada conforme esquema apresentado na 

Tabela 2. 

Tabela 2 - Esquema da análise de variância, quadrados médios e esperança dos 
quadrados médios do experimento com linhas segregantes intercaladas pelos 
progenitores 
         
FV GL QM E(QM)         
Famílias f-1 QMF 22

gσσ +  
Testemunhas t-1 QMTe 

tkφσ +2  
Resíduo t(r-1) QMR 2σ  
        
    
 Com tm : média das testemunhas e fm : média das famílias. 
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 As estimativas dos parâmetros foram assim obtidas: 
 Para as testemunhas: 
  
 Variância fenotípica média: 

k
QMTe

f =2σ̂  
  
 
  Componente quadrático que expressa a variabilidade genotípica: 
  
 

k
QMRQMTe

t
−

=
^
φ  

  
 Coeficiente de determinação genotípico, baseado na média das 
testemunhas: 
  
 

2

^

2

ˆf

tH
σ
φ

=  
  
 

Correlação intraclasse: 
2

^

^

σ̂φ

φρ
+

=
t

t
^
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Coeficiente de variação genético: 
t

t

g m
CV

⎟⎟
⎠

⎞
⎜⎜
⎝

⎛

=

^
100

%
φ

 
  
 

Coeficiente de variação experimental: 
t

t

e m
CV

⎟⎟
⎠

⎞
⎜⎜
⎝

⎛

=

^
100

%
φ

 
  
 

Razão 2

^

σ̂
φ t

e

g

CV
CV

=  

  
 Para as famílias: 
  
 Variância fenotípica: QMFf =2σ̂  
  
 Variância genotípica: QMRQMFg −=2σ̂  
  
 

Herdabilidade: 2

2
2

ˆ
ˆ

f

gh
σ
σ

=  
  
 

Coeficiente de variação genético: 
( )

f

g
g m

CV
2ˆ100

%
σ

=  
  
 

Coeficiente de variação experimental: 
( )

mf
CVe

2ˆ100
%

σ
=  

  
 

Razão 2

2

ˆ
ˆ
σ
σ g

e

g

CV
CV

=  

  
 

Coeficiente de variação experimental do ensaio: 
( )

m
CV

2ˆ100
%

σ
=  

  
 

4.7.3. Análise de variância das linhagens selecionadas e plantadas em 
2006/2007 

 
 Foi usado o modelo indicado a seguir na análise de variância dos dados 

obtidos para os cinco caracteres avaliados, feita segundo o delineamento em 

blocos completos casualizados com testemunhas adicionais (progenitores): 

  
 ,ijjiij BTY εμ +++=  
  
em que: 
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Yij é o valor observado da característica no i-ésimo tratamento (família ou 

testemunha) no j-ésimo bloco; µ é a média geral; iT  é o efeito do i-ésimo 

tratamento. Para (i = 1, 2,..., g), tem-se o efeito aleatório ou fixo para os genótipos 

e para (i = g + 1, g + 2,..., g + t), tem-se o efeito fixo para as testemunhas; Bj é o 

efeito do j-ésimo bloco (j = 1,2,...,r); e  εij é o erro aleatório, εij ~NID (0, σ2 ). 

 O esquema da análise de variância, com base neste modelo, está 

apresentado na Tabela 3. 
Tabela 3 - Esquema da análise de variância, quadrados médios e esperança dos 
quadrados médios do delineamento em blocos completos casualizados com 
testemunhas adicionais 
             
    E(QM) 
FV GL SQ QM ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯
    Genótipo aleatório              
Blocos r-1 SQB QMB 22

bTσσ +   

Tratamentos T-1 
 

SQT 
 

QMT 
 Trφσ +2   

Genótipos (G) g-1 SQG QMG 22
grσσ +   

Testemunhas (Te) t-1 SQTe QMTe 
trφσ +2   

G versus Te 1 SQGr QMGr -  
      
Resíduo (r-1)(T-1) SQR QMR 2σ   
Total rT-1 SQTo                
      
 Sendo T =g + t, o número total de tratamentos, incluindo as famílias e as 

testemunhas e Gr = grupo. 

 As médias e as  somas dos quadrados e quadrados médios foram 

obtidas por meio das seguintes expressões: 
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SQTQMT  
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 SQGrQMGrSQTeSQGSQTSQGr =+−=  e )(  
  
 

( )( )11
 e )(

−−
=+−=

Tr
SQRQMRSQTSQBSQToSQR  

  
  

Obtiveram-se as estimativas dos parâmetros da seguinte forma: 
  
 Variância fenotípica média: 

r
QMG

f =2σ̂  
  
 Variância ambiental média: 

r
QMR

e =2σ̂  
  
 Variância genotípica média: 

r
QMRQMG

g
−

=2σ̂  
  
 

Herdabilidade para seleção baseada na média da família: 2

2
2

ˆ
ˆ

f

gh
σ
σ

=  

  
  
 

Correlação intraclasse: 
QMRg

g

+
= 2

2^

ˆ
ˆ

σ
σ

ρ  

  
 

Coeficiente de variação genético: 
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g

g
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CV
2ˆ100

%
σ
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Coeficiente de variação ambiental: 
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g
e M

CV
2ˆ100

%
σ
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Razão 2

2

ˆ
ˆ
σ
σ g
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CV
CV
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Coeficiente de variação experimental do ensaio: 
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M
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2ˆ100
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σ
=  
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4.8. Esquema de seleção e predição de ganhos por seleção na população de 
seleção 

 
4.8.1. Seleção entre famílias 
 

 Este procedimento foi utilizado para estimar ganhos diretos, indiretos e 

para seleção simultânea de caracteres entre médias de famílias utilizando-se as 

seguintes expressões: 

 a) Ganho de seleção direto pela metodologia proposta por Eberthart 

(1970). 
  
 2

iii hDSGS ×=  
  
em que: 

 =iGS  ganho direto predito no caráter i; 

 =2
ih  herdabilidade, em nível de média de família ou progênies, para o 

caráter i;  

 =iDS  diferencial de seleção do caráter i, dado por: 
−−

−= oisii XXDS  

 
−

siX : média das famílias selecionadas; e 

 
−

oiX : média original da população sob seleção.  

 Em termos percentuais,  
    
 100% x

X

GSGS
oi

i
i −=  

  
 b) ganho de seleção indireto 
  
 ( ) ( )

2
jijij hDSGS ×=  

  
em que: 

 =)( ijGS  ganho indireto predito no caráter j pela seleção no caráter i; 

 =2
jh  herdabilidade em nível de média de família ou progênies para o 

caráter j;  e 
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 =iDS  diferencial de seleção indireto do caráter j, obtido em função da 

média daqueles indivíduos cuja superioridade foi evidenciada com base no 

caráter i, sobre a qual se pratica a seleção direta. 

 Em termos percentuais: 
  
 

100% )(
)( x

X

GS
GS

oj

ij
ij −=  

  
 Essa expressão é vantajosa principalmente quando o número de 

progênies for pequeno e/ou  as correlações entre os dados amostrados não 

refletirem as correlações entre as unidades selecionadas. 

 

4.8.2. Seleção entre e dentro de famílias 
 

 O procedimento foi realizado selecionando-se primeiramente as 

melhores famílias de acordo com as percentagens de seleção desejada para cada 

característica. Depois de selecionadas as melhores famílias, os melhores 

indivíduos dentro das famílias selecionadas foram escolhidos de acordo com a 

percentagem de seleção. 

 a) O ganho de seleção direto entre foi estimado pela seguinte 

expressão: 
  
 entreReentre hDSGS .

2×=  
  
 Sendo: 

 2
.entreRh : herdabilidade no sentido restrito entre 

  
 −−

−= ofse XXDS , 
  
em que: 

 
−

fsX  : média das famílias selecionadas; e 

 
−

oiX : média original da população sob seleção. 

 b) O ganho de seleção dentro foi estimado pela seguinte expressão: 
  
 2

.dentroRmdentro hDSGS ×=  
  
sendo: 



 

 68

 2
.dentroRh : herdabilidade no sentido restrito dentro; e 

 mDS : diferencial de seleção médio dentro. 

  
 

∑ ∑
= =

⎜⎜
⎝

⎛
⎟
⎠
⎞−==

S

i

S

i
ifsiindim XX

s
DS

s
DS

1 1
)(

_

)(

_11 , 

  
em que: 

 

 s: número de famílias selecionadas; 

 )(

_

ifsX : média da i-ésima família selecionada; e 

 )(

_

iindX : média dos indivíduos superiores dentro da família i. 

 c) O ganho de seleção total foi estimado pela seguinte expressão: 
  
 dentroentretotal GSGSGS +=  
  
 

4.8.3. Seleção massal 
 

 Neste procedimento, praticou-se a seleção dos melhores indivíduos, 

independentemente  da família a que pertenciam. 
 O ganho de seleção entre foi estimado pela seguinte expressão: 
  
 2

.totalRmmassal hDSGS ×=  
  
em que: 

 2
.totalRh : herdabilidade no sentido restrito total; e 

 mDS : diferencial de seleção, considerando os valores fenotípicos das 

plantas avaliadas no ensaio. 

 

4.8.4. Seleção combinada 

 

 A seleção foi realizada a partir de um índice  obtido levando-se em 

consideração o desvio do indivíduo em relação à média da família à qual 

pertencia e o desvio da média da família em relação à média geral. Para cada 

desvio, foi dado um peso, objetivando minimizar as diferenças entre os elementos 

do vetor I, de índices de seleção e os elementos correspondentes do vetor G, de 

valores genéticos. A expressão para o índice de seleção combinada foi dada por: 
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 ( ) ( )...2.1 YYbYYbI iiijij −+−=  
  
em que: 

 1b : peso dado ao desvio do valor fenotípico do indivíduo ( )ijY  em relação 

à média de sua família ( ).iY ;  e 

 2b : peso dado ao desvio da média fenotípica da família ( ).iY  em relação 

à média geral da população ( )..Y . 

 Sendo:  
 2

1 Rdentrohb = ; 
  
 2

Re2 ntrehb = . 
  
 A resposta à seleção é dada pelo diferencial de seleção no índice: 
  
 IDSRS = . 
  
4.8.5. Seleção simultânea utilizando índices de seleção 

 

 Para a seleção das famílias foram utilizados o índice clássico de Smith 

(1936) e Hazel (1943) e o índice com base nos ganhos desejados de Pesek e 

Baker (1969) com e sem restrição. Com relação ao índice clássico, proposto por 

Smith (1936) e Hazel (1943), o índice (I) e o agregado genotípico (H) são assim 

descritos: 

 

  
 

∑
=

==++=
n

i
iinn xbxbxbxbxbI

1
2211 ´K  

  
 

∑
=

==++=
n

i
iinn gagagagagaH

1
2211 ´K  

  
em que: 

n é o número de caracteres avaliados; b' é um vetor 1 × n dos coeficientes 

lineares a serem estimados; x é um vetor n × 1 de médias dos caracteres; a' é um 

vetor 1 × n de pesos econômicos previamente estabelecidos; e g é um vetor n × 1 

de valores genéticos desconhecidos dos n caracteres.  

 Em função das estruturas do índice e do agregado genotípico, pode-se 

deduzir que: 
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 GaPb 1ˆ −=  
  
em que: 

 P é a matriz de variâncias e co-variâncias fenotípicas; e 

 G é a matriz de variâncias e co-variâncias genéticas entre os caracteres.  

 Na aplicação do índice clássico, consideraram-se como pesos 

econômicos os coeficientes de variação genética de cada caráter, conforme 

sugestão de Cruz (1990) e a proporcionalidade da composição do grão . 

 Para construção do índice de Pesek e Baker (1969), deve-se considerar 

a expressão do ganho desejado para os vários caracteres, definida por 
  
 

I

bGGd
σ̂

ˆ
=Δ  

  
em que ΔGd é o vetor de ganhos desejados, G é a matriz de variâncias e co-

variâncias genéticas entre os caracteres, b̂  é o vetor n × 1 de coeficientes do 

índice e Iσ̂  a raiz quadrada da variância do índice. Como Iσ̂  é escalar e não 

afeta a proporcionalidade do índice, ele pode ser desprezado, obtendo-se: 
 
  
 GdGb Δ= −1ˆ  
  
 Assim, o índice seria estabelecido apenas com a definição do vetor de 

ganhos desejados e da matriz de variâncias e co-variâncias genotípicas. Apesar 

de o referido método dispensar o estabelecimento dos pesos econômicos, estes 

podem ser estimados, posteriormente, pela expressão: 
  
 bPGa ˆˆ 1−=  
  
em que â  é o vetor n × 1 de pesos econômicos estimados e P é a matriz de 

variâncias e co-variâncias fenotípicas entre os caracteres. 

 Para construção do índice de Pesek e Baker (1969) inicialmente 

considerou-se como ganhos desejados o equivalente a um desvio padrão 

genético para cada caráter principal. Foram incluídas outras combinações de 

ganhos desejados e diferentes classificações quanto aos caracteres considerados 

como principais, visando as melhores distribuições de ganhos de acordo com os 

propósitos do presente trabalho. 

 Também foram estabelecidas restrições em relação ao índice clássico 

de Smith (1936) e Hazel (1943) e de Pesek e Baker (1969), a fim de maximizar os 
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ganhos nas características principais. Utilizou-se dos índices de Kempthorne e 

Nordskog (1959) e o de Tai (1977), sendo este uma generalização do índice de 

Pesek e Baker (1969).  

 Depois de selecionadas as famílias utilizando-se as características para 

compor o índice de seleção, à resposta à seleção foi estimada para cada 

característica isoladamente, utilizando-se procedimento semelhante à seleção 

individual, ou seja: 
 
  
 2

xrXX hDSGS ×=  
  
 

4.8.6. Seleção simultânea de caracteres entre e dentro de famílias 
 

 a) O ganho de seleção direto entre e dentro foi estimado conforme item 

4.8.1. 

 b) O ganho de seleção indireto entre e dentro de famílias foi estimado 

pela seguinte expressão: 
  
 

( ) iijij GSGS )(

^
β=  

  
 Sendo: 

 =)( ijGS  ganho de seleção indireto predito no caráter j, pela seleção 

praticada no caráter i; 

 =iGS  ganho de seleção direto em i; 

 
( )

:
ˆ

,
2

^

)(

^

gi

jig
ij

xxCov
σ

β =  coeficiente de regressão genético; 

 ( ) =jig xxCov ,
^

 co-variância genética (entre ou dentro) entre os caracteres 

i e j; e 

 =2ˆgiσ  variância genética (entre ou dentro) do caráter principal sobre o 

qual se pratica a seleção. 

 c) O ganho de seleção entre e dentro de famílias utilizando o índice 

clássico foi estimado pelas seguintes expressões: 
 c.1) Índice para seleção entre famílias dado por: 
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∑
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n

i
eiinn byybybybybI

1
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2

_

21

_

1 ´K  

  
 I : índice de seleção entre médias de famílias a ser estimado; 

 ´y : vetor (1xn) de médias de famílias; e 

 eb : vetor (nx1) dos coeficientes de ponderação do índice estimado por 

meio de: 
  
 aGbP eee = , 
  
 Sendo: 

 eP : matriz de variâncias e covariâncias fenotípicas entre famílias; 

 eG : matriz de variâncias e covariâncias genotípicas entre famílias; e 

 a : vetor de pesos econômicos. 
 c.2) Índice para seleção dentro de famílias dado por: 
  
 

∑
=

==+++=
n

i
diinn byybybybybI

1
2211 ´K  

  
 I : índice de seleção dentro de famílias a ser estimado; 

 ´y : vetor (1 × n) de valores individuais das plantas dentro de famílias; e 

 db : vetor (n × 1) dos coeficientes de ponderação do índice estimado por 

meio de: 
  
 aGbP ddd =  
  
 Sendo: 

 dP : matriz de variâncias e covariâncias fenotípicas entre plantas dentro 

de famílias; 

 eG : matriz de variâncias e covariâncias genotípicas entre plantas dentro 

de famílias; e 

 a : vetor de pesos econômicos, idêntico ao estabelecido para a seleção 

entre famílias. 

 O ganho esperado no caráter j, quando a seleção é praticada sobre o 

índice, foi expresso por: 
  
 ( ) ( )

2
jijij hDS ×=Δ  
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 Neste caso, a seleção dentro foi realizada entre todos os indivíduos das 

famílias selecionadas e avaliadas no experimento. 

 

4.8.7. Ganhos de seleção em relação ao progenitor recorrente 

 

 Para cada procedimento de seleção e característica selecionada, foram 

calculados ganhos em relação ao progenitor Monarca. Para a determinação dos 

ganhos, utilizou-se a seguinte expressão: 
 
  
 

( ) 100
)(

(%)
)(

_

)(

_

)(

_

x
X

XX
GS

iM

iMifs
i

−
=  

  
em que: 

 )(

_

ifsX : média das famílias selecionadas para a característica i; e 

 )(

_

iMX : média geral do progenitor Monarca para a característica i no 

experimento. 

 

4.9. Análises estatísticas e genéticas da população de mapeamento 
 
4.9.1. Teste de normalidade 
 
4.9.1.1. Teste de assimetria 
 O coeficiente de assimetria fornece o grau de desvio ou afastamento da 

simetria de uma distribuição de dados. Em uma distribuição simétrica, tem-se 

igualdade dos valores da média, mediana e moda. A estimativa do coeficiente de 

assimetria (s) de uma variável X, numa amostra de tamanho n, é dada por: 
  

( )( ) ( )

3

1
.

21
ˆ ∑

=
⎟⎟
⎠

⎞
⎜⎜
⎝

⎛ −
−−

=
n

i

i

Xs
XX

nn
ns  

  
 Se o resultado for zero, a distribuição é simétrica, se o resultado for 

negativo, a distribuição é assimétrica negativa (inclinada para a esquerda) e se o 

resultado for positivo, a distribuição é assimétrica positiva (inclinada para a 

direita). 

 As hipóteses Ho: s = 0 e Ha: s ≠ 0 serão testadas pelo teste t: 
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( )
( )( )( )312
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=

nnn
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 O valor de t calculado será comparado ao de t tabelado, a nível α de 

probabilidade, com infinitos graus de liberdade. Se |tcal| ≥ ttab, rejeita-se Ho. 

(SCHUSTER e CRUZ, 2004). 
 

4.9.1.2. Teste de curtose 
 

 Curtose é o grau de achatamento de uma distribuição, considerado 

usualmente em relação à distribuição normal. Segundo Schuster e Cruz (2004), 

para  estimar o grau de curtose (k) de uma variável X, utiliza-se a seguinte 

fórmula: 
  
 ( )

( )( )( ) ( )
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( )( )32
1.3.

321
1.ˆ
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1 −−
−

−⎟⎟
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+
= ∑
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n
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XX

nnn
nnk

n

i

i  

  
 Se o resultado for zero, a distribuição de freqüências é a própria 

distribuição normal, sendo chamada de mesocúrtica (k = 0), se o resultado for 

negativo (k < 0), a distribuição é achatada (alta variabilidade), e chamada de 

planicúrtica  se o resultado for positivo (k > 0) e  a distribuição  concentrada em 

torno da média (alta homogeneidade) é  chamada de leptocúrtica. 

 Para testar a hipótese Ho: k = 0 vs Ha: k ≠ 0 tem-se o teste t: 
  
 

( )
( )( )( )( )5323

124

ˆ
2

++−−
−

=

nnnn
nn

kt  

  
 Este valor de t calculado será comparado ao valor de t tabelado, a nível 

α de probabilidade, com infinitos graus de liberdade. Se |tcal| ≥ ttab, rejeita-se Ho. 

 

4.9.1.3. Teste de Lilliefors 
 

 O teste de Lilliefors apresenta o mesmo princípio que o teste de qui-

quadrado (χ2), porém considera os dados individualmente, ou seja, dada uma 
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amostra de tamanho n, agrupam-se os dados em k classes, podendo-se formar 

uma distribuição de freqüência com intervalos de classes iguais a 0,25, 0,50, 0,75, 

1,0 do desvio padrão. As freqüências esperadas (FEi) de cada classe são 

encontradas de acordo com a distribuição normal reduzida z, multiplicando-se a 

área de cada classe pelo número total de observações (n), e as freqüências 

observadas (FOi) são os números de observação de cada classe (ni). Para isso, 

obtêm-se os valores de z com a introdução de uma modificação, ampliando o seu 

uso para os casos em que a média e a variância não são conhecidas, mas sim 

estimadas por meio dos dados da amostra, como segue: 
  
 

s
XXz i

i
−

= , 

  
em que: 
 zi = valor da variável normal padronizada da classe i; 

 Xi = valor máximo da classe i; 

 X  = média geral da amostra de dados; e 

 s = desvio padrão da amostra de dados. 

 Na maioria das vezes, o teste de Lilliefors é mais poderoso que o χ2. 

 O teste de Lilliefors pressupõe o cálculo de todos os zi,  que devem ser 

ordenados para as seguintes considerações: 

 F(zi) = FEi ≤ zi = valor da tabela de distribuição normal reduzida (área); 

 S(zi) = FOi ≤ zi = ni/n, em que: 

 ni = número de valores observados ≤ zi; e 

 n = número total de observações da amostra. 

 D = Máximo |F(zi) - S(zi)|. 

 O teste é bilateral, como segue: 

 Ho: é razoável estudar os dados por meio  da distribuição normal; e 

 Ha: não é razoável estudar os dados por meio  da distribuição normal. 

 

 Rejeita-se a hipótese de nulidade quando Dcal ≥ Dtab, em um nível α de 

probabilidade com n observações, caso contrário não se rejeita Ho 

 Deve-se lembrar, porém, que a não rejeição de Ho indica apenas que 

esta é uma razoável aproximação da distribuição conhecida. 
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4.9.2. Análise de variância da população de mapeamento 
 

 Foi usado para avaliação do teor de proteína nas NILs o mesmo modelo 

de análise, que foi efetuada no item 4.7.3,  realizada segundo o delineamento em 

blocos completos casualizados com duas repetições e com as mesmas 

testemunhas adicionais. 

 

4.10. Extração, amplificação e análise do DNA por marcadores SSR 
 

 Para a extração de DNA, foram trituradas cinco gramas de sementes de 

cada linhagem e dos parentais. Amostras de DNA das sementes foram extraídas 

pelo método descrito segundo McDonald et al. (1994) com algumas modificações. 

Em um tubo eppendorff de 1,5 mL contendo cerca de 50 mg de sementes, foram 

adicionados 1.000 µL de tampão de extração contendo Tris-HCl 0,2 M, NaCl 0,28 

M, EDTA 25 mM e SDS 10%. As amostras foram extraídas em Politron e, em 

seguida, centrifugadas por 10 min por 14.000 rpm em microcentrífuga eppendorff 

1.405. Os sobrenadantes foram transferidos para novos tubos, sendo, em 

seguida, acrescentados 10 µL de proteinase K 10 mg/mL e 10 µL de CaCl2 1 mM, 

e colocado em banho-maria a 55 ºC por 30 min. Foram, então, adicionados às 

amostras 900 µL de isopropanol e deixadas em repouso por 2 min. Após este 

tempo, as amostras foram centrifugadas por 10 min a 14.000 rpm. Os 

sobrenadantes foram descartados e os precipitados secos por 15 min. à 

temperatura ambiente, sendo, a seguir, ressuspendidos em solução de Tris-EDTA 

(TE)10 mM e 1 mM contendo RNase 60 µg/mL e colocados em banho-maria por 

90 min. As amostras foram precipitadas novamente pela adição de 900 µL de 

isopropanol e deixadas em precipitação por 2 min. Logo após, as amostras foram 

novamente centrifugadas por 10 min. a 14.000 rpm e os sobrenadantes  

descartados. Os precipitados foram ressuspendidos ao final em TE 10 mM e 1 

mM. A concentração do DNA era estimada espectrofotometricamente por leitura 

da absorbância em 260 nm, sendo cada unidade de absorbância correspondente 

a 50 µg/mL de DNA fita dupla (SAMBROOK et al., 1989). 

 As reações de amplificação de microssatélites foram feitas em um 

volume total de 15 µL, contendo 12,5 µM de Tris-HCl (pH 8,3), 62,5 µM de KCl, 

2,5 mM de MgCl2, 125 µM de cada um dos deoxinucleotídios (dATP, dTTP, dGTP 

e dCTP), 0,6 µM de cada primer, uma unidade da enzima Taq-polimerase e 18 ng 
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de DNA. As amplificações foram realizadas em Termociclador Perkin Elmer 9.600 

programado para uma etapa inicial de 7 min. a 72oC, seguida de 30 ciclos de 

1 min. a 94oC, 1 min. a 50oC e 2 min. a 72oC. Por fim, uma etapa de 7 min a 72oC. 

Os fragmentos amplificados foram separados por eletroforese em gel não 

desnaturante de poliacrilamida 10% por 4 horas a 100 V, e corados com solução 

de brometo de etídio (0,2 µg/mL). O gel tem 16,5 × 12,5 cm e espessura de 

0,5 mm. Terminada a eletroforese, os géis foram fotodigitalizados pelo sistema de 

fotodocumentação Eagle Eye II (Stratagene). 

 Foram testados aproximadamente 380 primers microssatélites com 

base no mapa integrado da soja (CREGAN et al., 1999), e aqueles que se 

mostraram polimórficos nos bulks formados pelas 168 NILs foram amplificados 

em toda a população para obter os dados moleculares de cada genótipo. 

 

4.11. Obtenção do mapa de ligação 
 

 A segregação de cada fragmento polimórfico foi testada nas 

populações por meio do teste qui-quadrado. Apenas os fragmentos, cuja 

segregação se ajustou  à proporção esperada de 1:1 (P < 0,05), foram utilizados 

nas análises posteriores. 

 O mapeamento dos marcadores e o estabelecimento dos grupos de 

ligação foram feitos com a utilização do programa GQmol. Os marcadores foram 

agrupados, utilizando-se LOD mínimo de 3,0 e freqüência máxima de 

recombinação de 0,30. A distância de mapeamento de Kosambi foi utilizada para 

a conversão da freqüência de recombinação para centiMorgans (cM). 

 

4.12. Mapeamento de QTLs para conteúdo de proteína 
 

 A identificação de marcadores ligados a um QTL que controla o teor de 

proteína foi realizada analisando-se a co-segregação entre os marcadores 

amplificados na população e o fenótipo de cada linhagem, pelo método da análise 

de variância e por regressão linear e múltipla. A seleção de marcadores utilizando 

regressão múltipla foi feita utilizando o procedimento de eliminação stpewise, com 

nível de significância de 10% para a entrada e saída das variáveis independentes 

(marcadores) (SCHUSTER e CRUZ, 2004). As informações do mapa de ligação 

foram utilizadas para localizar e caracterizar os efeitos dos possíveis QTLs por 
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meio do mapeamento por intervalo simples baseado na análise de regressão 

segundo Haley e Knott (1992). As estimativas dos valores aditivos, o coeficiente 

de determinação do QTL correspondente ao pico de maior significância estatística 

do QTL e a posição do possível QTL foram declarados quando os valores da 

razão da máxima verossimilhança (Likehood Ratio – LR) excederem os valores 

críticos de corte (α = 0,05) em cada grupo de ligação. O ponto de corte da razão 

de máxima verossimilhança (LR) para considerar a presença de um QTL pelo 

método de mapeamento por intervalo simples foi obtido a partir de um teste de 

permutação como relatado por Doerge e Churchill (1996). O teste é realizado 

misturando-se os valores da característica quantitativa em questão, repetindo-se 

a análise. Os valores de LR críticos foram determinados pela realização de 1.000 

permutações. 

 

4.13. Recursos computacionais 

 

 Todas as análises estatísticas e genéticas utilizadas foram processadas, 

utilizando-se os programa Genes (www.ufv.br/genes/genes.htm) e GQMOL 

(www.ufv.br/dbg/gqmol/gqmol.htm). 
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5. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

5.1. Análise das testemunhas e correção dos dados da população de 
seleção 

 
 Inicialmente foi realizada uma análise de variância com todas as fileiras 

úteis do experimento (375 famílias e 15 blocos de testemunhas intercalares) com 

o objetivo apenas de correção dos dados,  pelo fato de se necessitar de uma 

regularidade na disposição das famílias dentro dos blocos, pois isto não seria 

possível depois da eliminação de muitas famílias. Na Tabela 4, encontram-se o 

resumo da análise de variância e as estimativas dos parâmetros genéticos 

referentes às testemunhas intercalares para as três características avaliadas: 

produção de grãos por planta, teor de proteína e teor de óleo. 

 Observam-se diferenças significativas entre as testemunhas para todas 

as características. Além disso, a variação ambiental no experimento foi pouco 

pronunciada, mostrada pelo coeficiente de variação experimental que assumiu  

valores abaixo de 15%, sendo que isso irá refletir em uma menor discrepância 

entre os valores originais e os corrigidos. 

 
Tabela 4 - Resumo da análise de variância para as testemunhas das 
características produção de grãos (PROD), teor de proteína (PTN) e teor de óleo 
(OL) 
           
  QM 
FV GL ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯
  PROD PTN OL           
Testemunha 1 1729,154** 1493.896** 445.599** 
Resíduo 28 3,141 1.173 1,055 
Média  12,85 46,05 16,88 
Coeficiente de variação – CVe (%)  13,78 2,352 6,084 
Variância fenotípica  115,28 99,59 29,70 
Variância ambiental  0,209 0,078 0,070 
Variância genotípica  115,07 99,51 29,64 
Coeficiente de determinação genotípica  99,81 99,92 99,76 
Correlação intraclasse  97,34 98,83 96,56 
Coeficiente de variação genético – CVg  83,46 21,66 32,25 
Razão CVg/CVe  6,06 9,21 5,29           
(**) significativo a 1% de probabilidade pelo teste F. 
 
5.2. Estimação de parâmetros genéticos e predição de ganhos para 

produção de grãos utilizando análise de gerações com informação 
entre e dentro de famílias 
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 Esta análise foi realizada em uma população composta de 332 famílias, 

que inicialmente passou por uma seleção prévia para desuniformidade de 

estande, porte baixo e acamamento. Após esta seleção visual, os valores 

fenotípicos para produção de grãos por planta foram corrigidos, tanto em nível de 

família como de indivíduo dentro de família (oito plantas). Em seguida, procedeu-

se à análise de variância de acordo com Cruz (2006a). Após definidos os 

parâmetros genéticos desta população, foram feitos  os procedimentos de seleção 

conforme objetivos estabelecidos na primeira etapa do primeiro ciclo. 

 

5.2.1 Análise de variância 
 

 Na Tabela 5, são apresentados os quadrados médios da variação entre 

e dentro de progênies e dos progenitores, as variâncias fenotípicas e genéticas 

entre e dentro de famílias, a variância aditiva, as herdabilidades, as médias e os 

coeficientes de variação para produção de grãos por planta. Inicialmente destaca-

se a significância do quadrado médio entre e dentro de famílias, indicando a 

existência de variabilidade genotípica para produção de grãos por planta na 

população estudada, evidenciando a possibilidade de seleção de genótipos 

superiores quando utilizada alguma estratégia de seleção. A existência de 

variação estatisticamente significativa, entre e dentro de famílias, é entendida 

como possibilidade de esta característica ser melhorada pela seleção. No entanto, 

esta constatação nada indica sobre a quantidade de variabilidade genética dessa 

população. Portanto, para uma maior informação do conhecimento da magnitude 

relativa das variações genéticas e ambientais e da sua utilização, devem-se 

empregar estimativas de herdabilidades e dos coeficientes de variação genéticos 

e ambientais.     

 O coeficiente de variação experimental obtido próximo de 15%, 

encontra-se abaixo dos valores obtidos por Reis (2000), Farias Neto e Vello 

(2001), Costa et al. (2004) e  Azevedo Filho  et al. (1998) que utilizaram o mesmo 

tipo de delineamento aqui empregado. Os coeficientes de variação experimental 

entre e dentro de famílias apresentam valores próximos e de pequena magnitude. 

Além disso, as razões CVg/CVe; CVge/CVεe e CVgd/CVεd  se apresentam superiores 

à unidade, indicando, conforme comentado por Cruz e Regazzi (1997), que 

possibilidades de ganhos com métodos relativamente mais simples de seleção 
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poderão ser obtidos tanto em nível de família como dentro, mas com 

superioridade da seleção quando praticada entre famílias, pois a relação 

CVge/CVεe foi superior à relação CVgd/CVεd. 

  
Tabela 5 – Estimativas dos quadrados médios em nível de médias de famílias, 
dentro de famílias e das testemunhas, das variâncias fenotípicas, genéticas e 
aditiva, das herdabilidades, das médias e dos coeficientes de variação para a 
característica produção de grãos por planta. 
 
              
 Progênies BARC-8 Monarca 
FV ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯
 GL QM GL QM GL QM               
Entre parcelas 331 141,704** 14 4,776 14 35,828 
Dentro de parcelas 2324 14,889** 75 2,209 75 6,173 
Resíduo entre 14 20,302     
Resíduo dentro 75 4,191     
Média  17,97  5,24  20,7 
Variância fenotípica entre 17,713      
Variância fenotípica dentro 14,889      
Variância ambiental entre 3,384      
Variância ambiental dentro 4,191      
Variância genotípica entre 14,329      
Variância genotípica dentro 10,698      
Variância aditiva 4,804      
Herdabilidade ampla entre 0,809      
Herdabilidade ampla dentro 0,718      

Herdabilidade restrita entre ( entreRh .
2 ) 0,407      

Herdabilidade restrita dentro ( dentroRh .
2 ) 0,081      

Herdabilidade restrita total ( totalRh .
2 ) 0,258      

Coeficiente de variação experimental ( %eCV ) 15,33      

Coeficiente de variação fenotípico ( %fCV ) 31,77      

Coeficiente de variação genético ( %gCV ) 27,84      

Coeficiente de variação genético entre famílias ( %geCV ) 21,06      

Coeficiente de variação genético dentro famílias ( %gdCV ) 18,20      

Coeficiente de variação experimental entre famílias ( %eCVε ) 10,24      

Coeficiente de variação experimental dentro famílias ( %dCVε ) 11,39      

%% eg CVCV  1,818      

%% ege CVCV ε  2,058      

%% dgd CVCV ε  1,598      
              
       
(**) significativo a 1% de probabilidade pelo teste F. 
 
 As herdabilidades tanto no sentido amplo e restrito entre e dentro de 

famílias encontram-se dentro da faixa de variação dos valores obtidos por outros 

autores, tais como Weber e Moorthy (1952), Hanson e Weber (1961), Mauro et al. 

(2000), Farias Neto e Vello (2001) e   Reis et al. (2004), apesar da baixa 

magnitude encontrada para a herdabilidade no sentido restrito dentro. Esse valor 
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reduzido de herdabilidade restrita dentro pode ser explicado pela própria 

existência de uma menor fração de variância genética aditiva dentro de famílias, 

devido ao maior grau de endogamia destas famílias e provavelmente à 

subestimação desta variância genética ou à superestimação da variância 

fenotípica dentro, resultante de um menor grau de precisão na estimação dos 

parâmetros genéticos entre plantas dentro de famílias. A superioridade da 

herdabilidade no sentido restrito entre famílias em relação à herdabilidade restrita 

dentro de famílias refletirá em uma maior proporção do diferencial de seleção a 

ser transmitida à geração seguinte quando se considerar a média de família como 

unidade de seleção ao invés de  considerar como unidade de seleção o indivíduo 

dentro da família, como poderá ser verificado ao  comparar diferentes estratégias 

de seleção. 

 

5.2.2. Predição de ganhos  

 

 Conforme mencionado em material e métodos, foram dois os objetivos 

desta primeira etapa. O primeiro foi o de selecionar as 205 famílias com maior 

produção de grãos, com base nas informações de suas médias, sendo as 

selecionadas submetidas a uma nova seleção utilizando informações tanto da 

produção de grãos como do teor de óleo e proteína. O segundo objetivo foi o de 

comparar três diferentes estratégias de seleção que maximizassem os ganhos por 

seleção para produção de grãos quando selecionadas 18% desta população. 

 São apresentadas, na Tabela 6, as estimativas das herdabilidades 

restritas em nível de família, dentro e total, da média original, da média dos 

selecionados, do diferencial de seleção, do ganho esperado pela seleção, do 

ganho percentual e das eficiências de seleção, utilizando as estratégias de 

seleção entre, seleção dentro, seleção entre e dentro, seleção massal e seleção 

combinada para produção de grãos por planta. 

 A seleção de 205 famílias promoveu apenas um ganho genético de 

3,8%, o que era esperado, pois a intensidade de seleção foi baixa, ou seja, alta 

percentagem de famílias selecionadas (61,7%). Já a seleção, quando praticada 

com maior intensidade, com 18% de indivíduos ou famílias selecionadas, 

promoveu maiores ganhos, sendo os maiores ganhos preditos proporcionados 

quanto se praticou a seleção massal, seguida da seleção entre e dentro, da 

seleção entre e por fim a seleção combinada. Este fato contradiz as expectativas, 
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pois diversos autores já citados evidenciaram um maior ganho quando do 

emprego da seleção combinada. 

 
Tabela 6 - Estimativas das herdabilidades restritas em nível de família, dentro de 
família e total, da média original (

−

oX ), da média dos selecionados (
−

sX ), do 
diferencial de seleção (DS), do ganho esperado pela seleção (GS ), dos ganhos 
percentuais (GS%) e das eficiências de seleção, utilizando as estratégias de 
seleção entre (SE), seleção dentro (SD), seleção entre e dentro (SED), seleção 
massal (SM) e seleção combinada (SC) para produção de grãos por planta. 
               
  Estratégias 
Parâmetros ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯
 SE SE Dentro (SD) SED SM SC               
No de selecionados 205 60 240 (60 × 4) 240 240 240 

Rh2  0,407 0,407 0,081  0,258 (0,407 e 0,081)
−

oX  
17,97 17,97 24,23 17,97 17,97 17,97 

−

sX  
19,65 24,23 27,08  28,84  

DS  1,68 6,26 2,85  10,87 2,43 
GS  0,68 2,54 0,23  2,80 2,43 

%GS  3,8 14,16 0,95 15,11 15,59 13,52 
EF.SM/SE  1,10     
EF.SED/SE  1,07     
EF. SC/SE  0,95                   
       

 

 Um dos fatores determinantes deste resultado foi a pequena magnitude 

encontrada para herdabilidade restrita dentro, o que também proporcionou 

pequeno ganho de seleção dentro de famílias (0,95%). Pelos resultados 

apresentados, a pequena ou até mesmo a menor superioridade das estratégias 

de seleção que usam a informação de plantas individuais (SED, SM e SC) sobre a 

estratégia que utiliza apenas a informação de médias de famílias, não 

compensam o esforço despendido para obter essas informações, pelo menos na 

geração em que se encontra. Isto  torna preferível a análise de um maior número 

de famílias, só com a informação da média entre, do que a análise de um menor 

número, mas com a informação dentro, ou seja, em nível de família e de 

individuo. 

 

5.3. Estimação de parâmetros genéticos e predição de ganhos entre famílias 
para produção de grãos por plantas, teor de proteína e teor de óleo. 

 
5.3.1. Análise de variância e estimação de parâmetros genéticos 
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 Os resultados da análise de variância para as características produção 

de grãos por plantas (PROD), teor de proteína (PTN) e teor de óleo (OL) 

utilizando o delineamento de famílias com testemunhas intercalares, são 

apresentados na Tabela 7, em que o teste F foi significativo a 1% de 

probabilidade para as três características avaliadas. A existência de variância 

genética altamente significativa sugere a possibilidade de obtenção de ganhos 

pela aplicação de seleção para as três características. 

 Os valores dos coeficientes de variação experimental podem ser 

considerados baixos, conforme os padrões normalmente encontrados para estas 

características em soja (SHORTER et al., 1976; PRADO, 1994; SCOTT e 

KEPHART, 1997; FARIAS NETO e VELLO, 2001; MIRANDA, 2006), podendo-se 

admitir boa precisão na obtenção e análise dos dados, refletindo, portanto, numa 

maior confiabilidade dos resultados a serem obtidos. A relação CVg/CVe superior a 

uma unidade para as três características é um indicador da existência de 

possibilidades de sucesso na obtenção de ganhos genéticos, pois a variação 

genética supera a variação ambiental, favorecendo a seleção. Além da relação 

CVg/CVe, o conhecimento dos valores de herdabilidade permite  indicar as 

possibilidades de ganhos genéticos com a seleção, pois desempenha  importante 

função no entendimento da estrutura genética da população por mostrar  a 

quantidade de variação existente entre famílias. Conforme pode ser observado na 

Tabela 7, as herdabilidades entre médias de famílias para a característica PROD 

apresentaram valor relativamente elevado, já as características PTN e OL 

apresentaram valores intermediários quando comparados aos de outros trabalhos 

realizados por Thorne e Fehr (1970), Shannon et al. (1972), Shorter  et al. (1976),  

Mckendry et al. (1985), Wilcox (1998), Prado (1994), Mauro et al. (2000), Reis et 

al. (2004), Mranda (2006) e Costa et al. (2008). 

 O conhecimento das correlações entre caracteres é um aspecto genético 

de grande valor para o melhoramento de plantas, que deve receber atenção dos 

melhoristas. Seu conhecimento é importante porque mostra como a seleção para 

um caráter influencia a expressão de outros caracteres. Nos programas de 

melhoramento, geralmente, além de se visar ao aprimoramento de um caráter 

principal busca-se também manter ou melhorar a expressão de outros caracteres, 

sendo necessário distinguir duas causas nessa correlação: a genética e a 

ambiental. Somente a correlação genética envolve associações de natureza 

herdável e, por conseguinte, de real interesse num programa de melhoramento. 
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Tabela 7 - Resumo da análise de variância para as características produção de 
grãos por planta (PROD), teor de proteína (PTN) e teor de óleo (OL) do 
experimento de famílias F4 de soja com testemunhas intercalares.  
           
  QM 
FV GL ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯
  PROD PTN OL           
Famílias 204 12,363** 3,694** 4,022** 
Testemunha 1 1228,685** 1048,64** 320,560** 
Resíduo 18 2,326 1,367 1,266 
Média das famílias  19,65 39,03 17,67 
Média das testemunhas  13,14 45,92 16,75 
Coeficiente de variação – CVe(%)  7,762 2,997 6,367 
Variância fenotípica  12,363 3,694 4,022 
Variância ambiental  2,326 1,367 1,266 
Variância genotípica  10,036 2,327 2,756 
Herdabilidade  81,18 62,99 68,53 
Coeficiente de variação genético – CVg  16,122 3,909 9,395 
Razão CVg/CVe  2,077 1,305 1,476           
(**) significativo a 1% de probabilidade pelo teste F. 
 
 Na Tabela 8, podem ser verificadas  as estimativas das correlações 

fenotípica, genotípica e ambiental entre produção de grãos por planta (PROD), 

teor de proteína (PTN) e teor de óleo (OL). Valores já esperados negativos e 

significativos de correlações fenotípicas e genotípicas entre PTN e OL foram 

encontrados, só que de magnitude abaixo da maioria dos trabalhos aqui citados, 

tais como os de Miller e Fehr (1979), Openshaw e Hadley (1984), Scott e Kephart 

(1997),  Wilcox e Shibles (2001) e Miranda (2006).  

 Este fato pode ser explicado, segundo Gomes (1995) e Rios (1997), pela 

baixa eficiência deste tipo de delineamento na estimação de parâmetros 

genéticos. A ausência ou presença de correlações genotípicas positivas de baixa 

magnitude entre PROD e PTN e PROD e OL indicam que estas duas 

características PTN ou OL podem ser melhoradas simultaneamente com a 

produção de grãos por planta, mas dificilmente as três conjuntamente. A ausência 

de correlação negativa entre PROD e PTN deve-se ao fato de esta população ter 

se originado de progenitores que apresentavam diferenças significativas entre 

teores de proteína, mas que apresentavam desempenho semelhante para 

produção de grãos. Fato contrário ao observado na maioria dos trabalhos já 

citados que encontravam sempre correlações negativas, pois  o progenitor de alto 

teor protéico utilizado no cruzamento sempre possuía baixo desempenho 

agronômico, por ser um genótipo geralmente não adaptado. 
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Tabela 8 - Coeficientes de correlação fenotípica (rF), genotípica (rG) e ambiental 
(rE) entre produção de grãos por planta (PROD), teor de proteína (PTN) e teor de 
óleo (OL)  do experimento de famílias F4 de soja com testemunhas intercalares  
         
 Correlações 
Características ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯

 rF rG rE         
PROD × PTN 0,103 0,133 0,031 
PROD × OL 0,073 0,102 -0,012 
PTN × OL -0,557** -0,398** -0,864**         
    
** Significativo a 1% de probabilidade pelo teste t. 

 

5.3.2. Predição de ganhos 
 
 Nesta segunda etapa do primeiro ciclo de seleção, o objetivo principal foi 

o de selecionar as 40 famílias que maximizassem os ganhos para teor protéico,  

proporcionassem ganhos de moderados a altos para produção de grãos e  

reduzissem o mínimo possível o teor de óleo. Na seleção destes genótipos e na 

estimativa dos ganhos preditos, foram empregados os seguintes critérios de 

seleção conforme citados por Cruz e Carneiro (2003): Seleção Direta e Indireta 

(SD); seleção baseada em índices de Smith e Hazel (SH), Kempthorne e 

Nordskog (KN), Pesek e Baker (PB) e Pesek e Baker generalizado por Tai (PB-

Tai). É importante destacar que, dificilmente, se consegue elevar o teor de 

proteína sem a redução do teor de óleo e vice-versa. Como exemplo, pode ser  

citado o trabalho de Wilcox (1998) em que um  aumento de 0,58% no teor de 

proteína reduziu em 2,3% a média para teor de óleo. No entanto, o uso de 

seleção simultânea baseada em índice pode atenuar a redução de uma dessas 

duas características ou até mesmo conseguir um pequeno ganho para as duas 

características simultaneamente como os resultados obtidos por Openshaw e 

Hadley  (1984). 

 Na Tabela 9, são apresentadas a média original, a média dos 

selecionados, a estimativa da herdabilidade no sentido amplo entre famílias e os 

ganhos percentuais obtidos pela seleção direta e indireta para as características 

produção de grãos por planta (PROD), teor de proteína (PTN) e teor de óleo (OL). 

Como podem ser observados, os ganhos diretos foram maiores que os indiretos, 

pois as características eram pouco correlacionadas ou correlacionadas 

negativamente como no caso de PTN e OL. Além disso, a seleção direta para 
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PROD praticamente não interferiu na média das características PTN e OL, o que 

é extremamente desejável. É também interessante notar que ganhos indiretos 

similares para PROD foram obtidos quando o caráter principal sob seleção foi 

tanto PTN como OL. Os ganhos indiretos foram preditos pelo diferencial  de 

seleção direta e não pela expressão que utiliza o coeficiente de correlação 

genotípica, assim, pode-se afirmar que as correlações genotípicas não foram 

estimadas incorretamente, como se havia suposto, pois se tivessem sido,  os 

ganhos para PROD seriam diferentes em magnitude.  

 
Tabela 9 – Estimativas de ganhos percentuais para produção de grãos por planta 
(PROD), teor de proteína (PTN) e teor de óleo (OL) avaliados entre médias de 
famílias RC1F4 de soja por meio de seleção baseada em seleção direta e indireta 
                      
  −

sX  
 GS%*  

Características −

oX  
⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ entreAh .

2 ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ Total 

  PROD PTN OL  PROD PTN OL                      
PROD 19,65 24,80 39,34 17,93 0,809 21,20 0,5 0,99 22,69           
PTN 39,03 20,60 41,79 16,16 0,630 3,91 4,45 -5,85 2,51           
OL 17,67 20,66 37,31 20,32 0,685 4,17 -2,74 10,27 11,70                     
          

(
−

oX ): média original; (
−

sX ): média dos selecionados; entreAh .
2 : estimativa da herdabilidade no 

sentido amplo entre famílias; (GS%): ganhos percentuais; (*) em negrito ganho direto. 

 Os resultados dos ganhos preditos quando da utilização dos índices de 

seleção encontram-se na Tabela 10. Foi empregado o índice clássico de Smith e 

Hazel (SH) com cinco combinações com diferentes pesos econômicos, 

inicialmente considerando as três características (PROD, PTN e OL) como 

principais e dando a elas pesos econômicos, sendo SH1 (1; 2,5; 5) baseado na 

proporcionalidade da composição; SH2 (16,12; 3,9; 9,39) baseado nos 

coeficientes de variação genéticos; SH3 (1; 1; 1 ) com iguais pesos econômicos; 

SH4 (1; 5;5) com pesos econômicos iguais para PTN e OL; e SH5 (1,10) que 

somente considerou PROD e PTN  como principais e priorizou PTN. O índice 

restrito de Kempthorne e Nordskog (KN), tendo como características principais 

PROD e PTN,  restringiu  o ganho para OL como nulo ao se adotar a COV 

(escores do índice, valores genéticos de OL) = 0,  considerando três variações 

deste índice: KN1 (1; 2,5; 0), KN2 (16,12; 3,9; 0),  e KN3 (1; 10; 0). O índice 

baseado nos ganhos desejados de Pesek e Baker (PB) se apresenta  com três 

variações:  a primeira com base no desvio padrão genético das características 
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PROD, PTN e OL tidas como principais em PB1(3,16; 1,52; 1,66),  a segunda e  a 

terceira somente com PROD e PTN em PB2 (3,16; 1,52) e PB3(3,16; 3,04) como 

principais, não incluindo OL nem como secundária. E o índice de Pesek e Baker 

generalizado por Tai (PB-Tai) em que PROD e PTN são as características 

principais e OL secundária com ganho nulo em PB-Tai-1(3,16; 1,52; 0); PB-Tai-

2(3,16; 3,04; 0). 

 
Tablela 10 – Estimativas de ganhos percentuais para produção de grãos (PROD), 
teor de proteína (PTN) e teor de óleo (OL) avaliadas em famílias RC1F4 de soja 
por meio de seleção baseada nos índices de Smith e Hazel (SH), Kempthorne e 
Nordskog (KN), Pesek e Baker (PB) e Pesek e Baker generalizado por Tai (PB-
Tai). 
                       

 PROD PTN OL  
Índice ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ GS% Total 

 −

oX  
−

sX  
GS% −

oX  
−

sX  
GS% −

oX  
−

sX  
GS%  

                      
SH1 19,65 22,54 11,92 39,03 39,15 0,19 17,67 19,51 7,13 19,24 
SH2 19,65 24,66 20,67 39,03 39,08 0,09 17,67 18,66 3,84 24,60 
SH3 19,65 24,54 20,21 39,03 39,42 0,64 17,67 18,52 3,30 24,15 
SH4 19,65 22,06 9,96 39,03 40,31 2,07 17,67 18,70 4,00 16,03 
SH5 19,65 21,26 6,65 39,03 41,74 4,39 17,67 16,24 -5,55 5,49 
KN1 19,65 23,72 16,8 39,03 40,91 3,04 17,67 16,78 -3,46 16,38 
KN2 19,65 24,75 21,07 39,03 39,59 0,91 17,67 17,61 -0,22 21,76 
KN3 19,65 21,57 7,91 39,03 41,54 4,06 17,67 17,07 -2,31 9,66 
PB1 19,65 22,31 10,99 39,03 40,68 2,67 17,67 18,28 2,35 16,01 
PB2 19,65 23,07 14,12 39,03 41,26 3,60 17,67 16,51 -4,48 13,24 
PB3 19,65 21,74 8,64 39,03 41,67 4,26 17,67 16,37 -5,05 7,85 
PB-Tai-1 19,65 23,29 15,02 39,03 41,12 3,38 17,67 16,93 -2,86 15,54 
PB-Tai-2 19,65 21,71 8,49 39,03 41,63 4,2 17,67 16,72 -3,68 9,01                       
(

−

oX ): média original; (
−

sX ): média dos selecionados; 2
.entreAh : estimativa da herdabilidade no 

sentido amplo entre famílias; (GS%): ganhos percentuais.  
SH1 (1; 2,5; 5); SH2 (16,12; 3,9; 9,39); SH3 (1; 1; 1); SH4 (1; 5; 5); SH5 (1; 10); 
KN1 (1; 2,5; 0); KN2 (16,12; 3,9; 0); KN3 (1; 10; 0); PB1(3,16; 1,52; 1,66); PB2(3,16; 1,52); 
PB3(3,16; 3,04); PB-Tai-1(3,16; 1,52; 0); PB-Tai-2(3,16; 3,04; 0). 
 Os critérios baseados nos índices SH2, SH3 e KN2 que conduziram à 

maximização dos ganhos preditos para produção de grãos não puderam ser 

considerados na seleção dos genótipos para o próximo ciclo de seleção, pois não 

proporcionaram ganhos considerados satisfatórios para PTN. Já o grupo de 

genótipos que foram selecionados baseados nos índices SH1, SH4 e PB1 foram 

os que tiveram os ganhos mais equilibrados para PROD e OL e que mantiveram 

ou aumentaram em pequena proporção a média para PTN, mas que também não 

atingem os objetivos do presente trabalho. O índice SH2, que utiliza como pesos 

econômicos os CVg como sugerido por Cruz (1990), proporcionou o maior ganho 

total, o que também aconteceu nos trabalhos realizados por Costa et al. (2004 e 
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2008) quando avaliou oito características agronômicas conjuntamente utilizando 

tanto o índice de Smith e Hazel como o de Pesek e Baker. 

 Os ganhos obtidos pelos índices KN1, PB2 e PB-Tai-1 foram 

semelhantes e proporcionaram ganhos moderados tanto para PROD como para 

PTN, portanto, inferiores a SD, além de apresentarem uma redução significativa 

para OL. Um novo ciclo de seleção poderia ser praticado nos genótipos 

selecionados por estes índices a fim de melhorar ainda mais uma dessas duas 

características PROD ou PTN. 

 Em relação aos índices SH5, KN3, PB3 e PB-Tai-2, foram bem similares 

na seleção das famílias como mostrado na Tabela 11. Estes índices 

proporcionaram ganhos próximos à seleção direta para PTN, mas com a 

vantagem de proporcionar maiores ganhos para PROD e um ganho negativo 

menos pronunciado do que a seleção indireta provocou para OL. Os ganhos 

preditos obtidos pela seleção das 40 famílias quando se aplicou o índice PB-Tai-2 

foram aqueles  mais uniformemente distribuídos, tendo sido o índice mais 

indicado para selecionar progênies para a terceira etapa do primeiro ciclo de 

seleção. 

 
5.4. Estimação de parâmetros genéticos e predição de ganhos para 

produção de grãos por planta e teor de proteína utilizando análise de 
gerações com informação entre e dento de famílias. 

 
 Depois de identificadas as 40 famílias que apresentaram ganhos 

elevados para teor protéico, de moderados a altos para produção de grãos e que 

reduzissem o mínimo possível o teor de óleo, foram avaliadas individualmente 

para PROD e PTN oito plantas por família. Além destas 40 famílias selecionadas, 

foram incluídas mais três que apresentaram características de produção de grãos 

mais elevadas e teor de proteína moderado. Ao todo, foram obtidas informações 

de 344 plantas. 
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Tabela 11 – Famílias selecionadas em ordem decrescente pelos índices SH5, 
KN3, PB3 e PB-Tai-2 e amplitude de variação para as características PROD, PTN 
e OL 
                             
        PROD PTN OL 
Índice Famílias  ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯
        −

mX  
−

MX  
−

mX  
−

MX  
−

mX  
−

MX  
                            
PB-Tai-2 102 99 145 138 149 143 15,15 30,90 39,16 45,16 13,36 19,86
 65 162  115 146 144 48       
 104 5 64 36 101 141       
 116 62 194 47 167 15       
 189 205 155 21 118 200       
 161 59 131 25 127 110       
 87 68 114 30        
            
SH5 102 99 138 149 162 115 15,15 26,53 40,13 45,16 13,11 19,79
 143 146 145 116 144 65       
 104 155 48 167 159 5       
 36 141 118 156 64 47       
 21 62 194 101 15 127       
 189 25 205 200 125 110       
 131 30 114 165        
            
KN3 102 145 99 65 143 144 15,15 30,90 39,16 45,19 13,36 19,86
 138 64 149 146 48 101       
 62 36 104 141 5 162       
 115 15 189 194 116 47       
 205 21 167 87 68 25       
 16 131 72 114 200 118       
 110 98 127 67        
            
PB3 102 99 145 138 149 143 15,15 30,90 39,16 45,16 13,36 19,79
 65 162 115 146 144 48       
 104 5 64 36 101 141       
 116 62 194 47 167 15       
 189 205 155 21 118 200       
 161 59 131 25 127 110       
 87 68 114 30                                    

−

mX : menor média na população; 
−

MX : maior média na população. 
 

5.4.1. Análise de variância 
 

 Na Tabela 12, são apresentados os quadrados médios da variação entre 

e dentro de progênies e dos progenitores, as variâncias fenotípicas e genéticas 

entre e dentro de famílias, a variância aditiva, as herdabilidades, as médias e os 

coeficientes de variação para as características produção de grãos por planta 

(PROD) e teor de proteína (PTN). Consideraram-se como quadrados médios do 

resíduo entre e dentro para produção de grãos os estimados na primeira etapa 

deste trabalho, devido à sua maior precisão. Houve uma alta significância 



 

 91

(P<0,01) do quadrado médio entre e dentro de famílias indicando ainda a 

existência de variabilidade genotípica para PROD e PTN nesta população 

reduzida, evidenciando a possibilidade de seleção de genótipos superiores 

quando utilizada alguma estratégia de seleção. Maior ênfase nesta análise será 

dada à característica PTN, pois para PROD as estimativas dos parâmetros 

genéticos mantiveram a mesma magnitude dos valores obtidos na primeira etapa 

deste trabalho, tendo sido já realizada uma abordagem mais detalhada. 

 Tanto os coeficientes de variação experimental total, como de variação 

experimental entre e dentro de famílias para PTN apresentaram-se entre 2 a 4%, 

demonstrando uma boa precisão experimental,  equivalentes aos obtidos por 

Scott e Kephart (1997), Chung et al. (2003) e Soares et al. (2004). Verifica-se uma 

baixa magnitude das variâncias genotípicas entre e dentro e da variância genética 

aditiva para a característica PTN, indicativo de uma pequena variabilidade 

genética, refletindo  uma maior dificuldade para  promover uma melhoria desta 

característica nesta população quando selecionada. Para a característica PROD, 

houve uma redução já esperada para as variâncias fenotípicas e genéticas em 

virtude da seleção a  que estas famílias já haviam sido submetidas em etapas 

anteriores. A constatação de uma relação CVg/CVe; CVge/CVεe  próxima e maior 

que a unidade indica uma maior possibilidade de sucesso na seleção quando 

realizada entre famílias em relação a possíveis  ganhos de seleção dentro de 

famílias, pois a relação CVgd/CVεd foi inferior à unidade, indicando que a maior 

parte da variação fenotípica dentro se deve  a causas ambientais, o que dificulta a 

identificação dos genótipos mais promissores dentro das famílias. 

 As estimativas de herdabilidades no sentido amplo entre e dentro de 

famílias apresentam valores ou inferiores ou semelhantes aos encontrados por 

Kwon e Torrie (1964), Shannon et al. (1972), Shorter et al. (1976) e Wilcox (1998). 

Já as estimativas de herdabilidades no sentido restrito entre famílias apresentam 

valores superiores aos encontrados por Erickson et al. (1981), Mckendry et al. 

(1985) e Miranda (2006). A herdabilidade no sentido restrito dentro apresentou 

valor reduzido, provavelmente causado pela existência de uma menor fração de 

variância genética aditiva dentro de famílias, devido a seu maior grau de 

endogamia, como já comentado para a característica produção de grãos. Este 

fato também ficou evidenciado analisando a relação CVgd/CVεd. Novamente a 

superioridade da herdabilidade no sentido restrito entre famílias em relação à 

herdabilidade restrita dentro de famílias refletirá uma superioridade da seleção 
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baseada nas médias de famílias do que dentro de famílias,  considerada  a 

mesma unidade de seleção. 

 



 

 

Tabela 12 - Estimativas dos quadrados médios em nível de média de famílias, dentro de famílias e das testemunhas, das variâncias 
fenotípicas, genéticas e aditiva entre e dentro de famílias, das herdabilidades, das médias e dos coeficientes de variação para as 
características produção de grãos por planta (PROD) e teor de proteína (PTN) 
                           
 PROD PTN 
 ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ 
FV Progênies Monarca BARC-8 Progênies Monarca BARC-8 
 ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ 
 GL QM GL QM GL QM GL QM GL QM GL QM                           
Entre parcelas 42 89,45** 14 4,78 14 35,83 42 18,40** 4 5,19 4 2,97 
Dentro de parcelas 301 9,62** 75 2,21 75 6,17 301 1,490** 24 0,54 24 1,45 
Resíduo entre 14 20,30     4 4,082     
Resíduo dentro 75 4,19     24 0,994     
Média 20,53 20,69  5,24  41,04 38,00  53,00  
Variância fenotípica entre 11,181     2,300     
Variância fenotípica dentro 9,618     1,491     
Variância ambiental entre 3,383     0,705     
Variância ambiental dentro 4,191     0,993     
Variância genotípica entre 7,797     1,595     
Variância genotípica dentro 5,429     0,498     
Variância aditiva 2,839     0,931     
Herdabilidade ampla entre 0,697     0,694     
Herdabilidade ampla dentro 0,564     0,334     

Herdabilidade restrita entre ( entreRh .
2

) 0,38     0,607     

Herdabilidade restrita dentro ( dentroRh .
2

) 0,074     0,156     

Herdabilidade restrita total ( totalRh .
2

) 0,239     0,430     
                          

Continua... 

93 



 

 

 
Tabela 12, Continuação... 
                           
FV  PROD   PTN                            
Coeficiente de variação experimental ( %eCV )   13,34     3,175   

Coeficiente de variação fenotípico ( %fCV )   22,22     4,743   

Coeficiente de variação genético ( %gCV )   17,70     3,525   

Coeficiente de variação genético entre famílias ( %geCV )   13,59     3,077   

Coeficiente de variação genético dentro famílias ( %gdCV )   11,34     1,719   

Coeficiente de variação experimental entre famílias ( %eCVε )   8,95     2,045   

Coeficiente de variação experimental dentro famílias ( %dCVε )   9,99     2,428   

%% eg CVCV    1,32     1,110   

%% ege CVCV ε    1,52     1,505   

%% dgd CVCV ε    1,14     0,708   
                          
 
(**) significativo a 1% de probabilidade pelo teste F. 
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5.4.2. Predição de ganhos 

 

 Nesta etapa, foram analisadas 43 famílias RC1F4:6 com informação de 

produção de grãos por planta (PROD) e teor de proteína em nível de família e de 

indivíduo e selecionados 21 genótipos. Os ganhos diretos e indiretos foram 

obtidos por meio de seleção massal entre e dentro de família, combinada e índice 

combinado (IC) para as duas características. Na Tabela 13, estão apresentadas 

as estimativas das herdabilidades restritas em nível de família, dentro de família e 

total, da média original, da média dos selecionados, do diferencial de seleção, do 

ganho percentual esperado pela seleção (GS%) e da eficiência da seleção massal 

sobre as outras utilizando as estratégias acima mencionadas. 

 Sem considerar a seleção simultânea, os maiores ganhos preditos 

diretos foram proporcionados quanto se praticou a seleção massal, seguida da 

seleção entre e dentro, da seleção entre e por fim da seleção combinada tanto 

para PROD como para PTN. Considerando  que na primeira etapa o objetivo foi a 

seleção apenas para produção de grãos em uma população muito maior e que a 

média dos selecionados foi de 27,08 g/planta para a seleção entre e dentro e de 

28,84 g/planta para a seleção massal, então não deveria ser  priorizada a seleção 

direta para PROD, pois a maior média dos selecionados foi de apenas 

26,34 g/planta para a seleção massal, bem inferior às médias obtidas na primeira 

etapa. Além disso, a seleção direta, utilizando as estratégias de seleção entre e 

dentro, massal e combinada, não promoveu nenhum ganho indireto para PTN. 

Também se analisados os ganhos indiretos para PROD quando a seleção é 

realizada para PTN, observa-se  um ganho irrisório para a produção de grãos, e  

pelo fato de a produtividade ser a principal característica a se desejar em uma 

variedade, então também não se pode utilizar a seleção direta para teor de 

proteína nesta população. Portanto, o uso do índice combinado de seleção, no 

caso o índice clássico de Smith (1936) e Hazel (1943), foi a melhor alternativa 

para  obter ganhos proporcionais para as duas características utilizando as 

informações em nível de famílias e de indivíduos.  

 Como pode ser verificado na Tabela 13, o uso do IC1 proporcionou um 

ganho predito de 4,17% para PROD e de 2,00% para PTN. Já o IC2, que priorizou



 

 

Tabela 13 - Estimativas das herdabilidades restritas em nível de família, dentro de família e total, da média original, da média dos 
selecionados, do diferencial de seleção, do ganho percentual esperado pela seleção e das eficiências de seleção, utilizando as 
estratégias de seleção entre (E) e dentro (D) de famílias, massal (M), combinada (C) e índice combinado (IC) 
                         
  PROD(*) PTN(*) 
Características sob seleção Estratégia e Nos de selecionados ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ 
  −

oX  
−
sX  

DS 2
Rh  GS% −

oX  
−
sX  

DS 2
Rh  GS% 

                        
PROD Entre (21) 20,54 23,35 2,81 0,381 5,21 41,04 40,74 -0,20 0,607 -0,30 
 Dentro (84) 23,35 26,69 3,34 0,074 1,06 40,74 41,86 1,19 0,156 0,46 
 Total (ED)     6,27     0,16 
PTN Entre (21) 20,54 20,23 -0,31 0,381 -0,58 41,04 42,35 1,30 0,607 1,93 
 Dentro (84) 20,23 21,70 1,47 0,074 0,54 42,35 43,42 1,07 0,156 0,39 
 Total (ED)     -0,04     2,32 
PROD Massal  (84) 20,54 26,34 5,80 0,238 6,75 41,04 41,32 0,28 0,43 0,30 
PTN Massal (84) 20,54 21,50 0,96 0,238 1,11 41,04 43,57 2,53 0,43 2,6 
PROD Combinada (84) 20,54  1,04  5,11 41,04 41,07 0,03 0,43 0,03 
PTN Combinada (84) 20,54 20,25 -0,29 0,238 -0,34 41,04  0,72  1,75 
PROD e PTN IC1 (84) 20,54 24,13 3,60 0,238 4,17 41,04 42,95 1,91 0,43 2,00 
PROD e PTN IC2 (84) 20,54 22,73 2,19 0,238 2,54 41,04 43,30 2,26 0,43 2,37 
EF. SED/SE      1,20     1,20 
EF.SM/SED      1,08     1,12 
EF. SM/IC      1,32     1,49 
EF. SM/IC1      1,62     1,30 
EF. SM/IC2      2,65     1,10                         
            

(
−

oX ) média original; (
−

sX ) média dos selecionados; DS  diferencial de seleção; Rh2  herdabilidade restrita; (GS%) ganhos percentuais. 
EF: eficiência de seleção. 
IC1: pesos genotípicos = 1; 2,5, para PROD e PTN respectivamente. 
IC2: pesos genotípicos = 1; 5, para PROD e PTN respectivamente. 
(*) Em negrito é o ganho direto, sublinhado é o ganho indireto. 
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teor de proteína, pois utilizou como pesos econômicos 1 para PROD e 5 para 

PTN,  proporcionou um ganho de 2,54% para produção de grãos e de 2,37% para 

PTN. Assim, o IC2 foi o indicado para selecionar indivíduos para o próximo ciclo 

de seleção, pois, além de aumentar significativamente o teor de proteína da 

população selecionada que é o objetivo principal deste trabalho, também 

proporcionou ganhos moderados para produção de grãos. Os ganhos para PTN 

são compatíveis com os ganhos obtidos por Miller e Fehr (1979), Brim e Burton 

(1979), Openshaw e Hadley (1984), Scott e Kephart (1997) e Wilcox (1998) que 

variaram desde 0,5% até 4,0% por ciclo de seleção. 

 

5.5. Avaliação do desempenho e predição de ganhos em progênies RC1F4:6 
em experimento realizado no ano agrícola 2006/2007 

 
 Este experimento foi conduzido em delineamento em blocos 

casualizados conforme descrito em Material e Métodos, na estação de pesquisa 

da Coopadap no ano agrícola (2006/2007). O material genético utilizado foram 

117 famílias RC1F4:6 originadas de plantas RC1F4  selecionadas na terceira etapa 

do primeiro ciclo de seleção deste programa. Este ensaio objetivou predizer 

ganhos genéticos para as características Produtividade de Grãos (PG), Altura da 

Planta na Maturação (APM),  Número de Dias para Maturação (NDM),  Teor de 

Proteínas nos Grãos (PTN) e Teor de Óleo nos Grãos (OL), utilizando diferentes 

critérios de seleção baseados em índices e priorizando o aumento do teor de 

proteína nos grãos, aumento da produtividade e redução do ciclo da planta e 

minimizando a redução do teor de óleo. A seguir são apresentadas as estimativas 

dos parâmetros genéticos dessa população e a predição dos ganhos utilizando os 

diferentes critérios de seleção. 

 

5.5.1. Análise de variância 
 

 Os resultados da análise de variância para as características 

Produtividade de Grãos (PG),  Altura da Planta na Maturação (APM),  Número de 

Dias para Maturação (NDM)  Teor de Proteínas nos Grãos (PTN) e Teor de Óleo 

nos Grãos (OL) utilizando o delineamento em blocos casualizados, são  

apresentados na Tabela 14, em que  a aplicação do teste F revelou significância a 
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1% de probabilidade para as características APM, NDM, PTN e OL e a 5% para a 

característica PG. A existência de variância genética significativa sugere a 

possibilidade de obtenção de ganhos pela aplicação de seleção para as cinco 

características. 

 
Tabela 14 - Resumo da análise de variância para as características PG, APM, 
NDM, PTN e OL de progênies RC1F4:6 de soja avaliadas no experimento em 
blocos casualizados no agrícola 2006/2007  
               
 QM 
FV ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯
 GL PG APM MDN PTN OL               
Blocos 1 136306,72 103,57 904,60 5,994 0,201 
Tratamentos 118 97055,44** 104,83** 94,58** 9,455** 3,920** 
Progênies RC1F4:6 116 75478,65* 86,43** 80,28** 7,492** 2,834** 
Testemunhas  1 1856815,02** 1369,00** 1296,00** 104,336** 17,918** 
Progênies vs Testemunhas 1 840204,25** 974,78** 551,49** 142,331** 115,871** 
Resíduo 118 50583,03 28,61 14,41 2,378 1,055 
Média Geral  1933,12 79,98 139,14 39,29 23,26 
Média das Prog.  1940,89 80,24 139,34 39,19 23,35 
Média das Test.  1478,68 64,50 127,5 45,21 17,92 
Média da Monarca 
Média de BARC-8 

 2160,00 
797,36 

83,00 
46,00 

145,50 
109,5 

40,10 
50,32 

20,04 
15,80 

C.V. %  11,63 6,69 2,73 3,92 4,42               
       
(* e **) significativo a 5 % e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente. 

 

 Os coeficientes de variação experimental obtidos para todas as 

características apresentaram valores satisfatórios próximos aos encontrados por 

Prado (1994), Carvalho et al. (2002), Soares et al. (2004) e Miranda (2006) que 

utilizaram o mesmo tipo de delineamento aqui empregado, evidenciando uma boa 

precisão para estimação dos parâmetros genéticos. 

 Nesta população, foram estimados a variância genética total, os 

coeficientes de herdabilidade no sentido restrito entre médias de famílias, o 

coeficiente de variação genotípico e a razão entre o coeficiente de variação 

genotípico e o coeficiente de variação ambiental.  Os resultados encontram-se 

descritos na Tabela 15. 

 A menor estimativa de herdabilidade foi para a característica 

produtividade de grãos, com valor aproximado de 33%. Para as outras 

características, as estimativas de herdabilidade variaram de 62,26 a 82,05%,  

podendo ser consideradas de médias a altas, estando próximas aos valores 

encontrados por Handon e Weber (1961), Kwon e Torrie (1964), Shorer et al. 
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(1976) e Mckendry et al. (1985), indicando que o processo seletivo com base em 

tais características poderá ser realizado com grande eficiência. Juntamente com 

as estimativas de herdabilidades, o conhecimento da relação entre o coeficiente 

de variação genético e o coeficiente de variação experimental proporcionam um 

melhor entendimento da estrutura genética da população por mostrarem a 

quantidade de variação existente entre famílias. Como pode ser observado, a 

relação CVg/CVe foi inferior à unidade para PG e OL e para PTN foi próximo da 

unidade. Esses resultados refletem uma maior dificuldade em  obter ganhos 

genéticos, principalmente para PG, pois a maior proporção da variação do 

fenótipo está sendo explicada por causas ambientais. 

 
Tabela 15 - Estimativa de parâmetros genéticos para as características PG, APM, 
NDM, PTN e OL avaliadas em progênies RC1F4:6 de soja. 
             
 Características 
Parâmetros ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯
 PG APM NDM PTN OL             

2ˆfσ  37739,32 43,21 40,14 3,75 1,42 
2ˆgσ  12447,81 28,90 32,94 2,56 0,89 
2h  32,98 66,90 82,05 68,26 62,77 

%gCV  5,75 6,70 4,12 4,08 4,04 

%/% eg CVCV  0,496 1,00 1,51 1,04 0,92 
            
      

2ˆfσ : estimativa da variância fenotípica entre famílias; 2ˆgσ : estimativa da variância 
genética entre famílias h2: estimativa da herdabilidade no sentido restrito; CVg - 
coeficiente de variação genética entre famílias; CVg/CVe - relação entre 
coeficiente de variação genética e coeficiente de variação ambiental entre 
famílias. 
 

 São apresentadas na Tabela 16 as estimativas das correlações 

fenotípica, genotípica e ambiental entre as características PG, APM, NDM, PTN e 

OL. Uma correlação tanto fenotípica como genotípica altamente negativa foi 

encontrada entre PTN e OL, de magnitude acima da maioria dos trabalhos já 

citados em itens anteriores. Esta altíssima correlação negativa pode ter sido 

reflexo do processo seletivo a que esta população foi submetida. A presença de 

correlações genotípicas positivas de baixa magnitude entre PG e OL e a ausência 

de correlações genotípicas significativas entre PG e PTN indicam que a seleção 

para PG favorecerá indiretamente a característica OL, mas, quando for realizada 
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seleção para PTN, a característica PG poderá ser ou não favorecida. Como já 

comentado, a ausência de correlação negativa significativa entre PG e PTN deve-

se ao fato de esta população ter se originado de progenitores que apresentavam 

diferenças significativas entre teores de proteína, mas que apresentavam 

desempenho semelhante para produção de grão. A existência de uma correlação 

positiva entre PTN e NDM desfavoreceu o objetivo deste programa que era o de 

aumentar o teor de proteína e reduzir o ciclo das linhagens selecionadas, o 

mesmo tendo ocorrido  entre PG e NDM, em que a seleção para um menor ciclo 

reduziu  a produtividade. No entanto, a fim de minimizar estes efeitos contrários e 

de favorecer ganhos distribuídos de acordo com os objetivos do programa, 

principalmente para teor de proteína e produtividade, é que foi empregada, além 

da seleção direta e indireta, a seleção simultânea baseada nos índices de seleção 

de Smith e Hazel (SH), Kempthorne e Nordskog (KN), Pesek e Baker (PB) e 

Pesek e Baker generalizado por Tai (PB-Tai). 

 
Tabela 16 - Coeficientes de correlação fenotípica (rF), genotípica (rG) e ambiental 
(rE) entre as características PG, APM, NDM, PTN e OL avaliadas em progênies 
RC1F4:6  de soja. 
         
Correlações rF rG rE         
PG × APM 0,049 0,008 0,095 
PG × NDM 0,128 0,300** -0,081 
PG × PTN  0,014 -0,089 0,121 
PG × OL 0,085 0,212* -0,007 
APM × NDM 0,368** 0,465** 0,098 
APM × PTN 0,189* 0,259** 0,044 
APM × OL -0,290** -0,342** -0,188 
NDM × PTN 0,041 0,059 -0,010 
NDM × OL -0,098 0,104 -0,116 
PTN × OL -0,787** -0,953** -0,456         
    
(* e **) significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste t, respectivamente. 

 

5.5.2. Predição de ganhos  
 

 As características consideradas  principais neste experimento foram PG e 

PTN, sendo que os pesos econômicos e os ganhos desejados variaram em 

função dessas características e dos seguintes objetivos: a) seleção de 20 famílias 

que maximizassem ganhos para produtividade de grãos, mas com menor redução 

possível para teor protéico e b) seleção de 20 famílias que maximizassem ganhos 
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para teor de proteína, mas com menor redução possível de produtividade de 

grãos. 
 Estão apresentados na Tabela 17 os resultados dos ganhos preditos 

diretos e indiretos quando selecionados para PG e PTN, dos ganhos baseados 

nos índices de seleção e dos ganhos em relação ao progenitor Monarca para as 

características: Produtividade de Grãos (PG); Número de Dias para Maturação 

(NDM); Altura da Planta na Maturação (APM); Teor de Proteínas nos Grãos (PTN) 

e Teor de Óleo nos Grãos (OL). 

 Os pesos econômicos, os ganhos desejados, a classificação da 

característica como principal ou secundaria e a restrição foram distribuídos  da 

seguinte maneira: para o índice clássico de Smith e Hazel (SH), consideraram-se 

apenas PG e PTN como características principais e para os pesos econômicos a 

relação foi de 1:10;  para o índice de Pesek e Baker (PB) também se 

consideraram apenas PG e PTN como características principais, sendo os ganhos 

desejados baseados no desvio padrão destas características; e para o índice de 

Pesek e Baker generalizado por Tai (PB-Tai),  consideraram-se PG, NDM e PTN 

como características principais e OL secundária com ganho nulo em duas 

situações de ganhos desejados, sendo para PB-Tai-1 (111,56; -5,7; 1,59;0)  e  

PB-Tai-2 (3,-3,3,0). Já para o índice restrito de Kempthorne e Nordskog (KN) 

consideraram-se PG e PTN como características principais e como pesos 

econômicos a relação de 1:5, mas restringindo o ganho para PG como nulo ao  

adotar a COV (escores do índice, valores genéticos de OL) = 0. 

 A seleção direta para produtividade de grãos (PG) promoveu um ganho 

de 4,96% para esta característica em relação à população original e de 3,36% em 

relação ao progenitor Monarca, mas provocou indiretamente um ganho negativo 

de 0,53% para a característica teor de proteína (PTN) nesta mesma população. 

Já a seleção direta para teor de proteína promoveu um ganho de 4,68% para esta 

característica em relação à população original, mas provocou indiretamente uma 

redução de 1,17% em relação à população original e de 13,33% em relação ao 

progenitor Monarca para a característica PG. Entretanto, apesar de a seleção 

direta ser eficiente para promover ganhos máximos para a característica principal, 

ela é inadequada quando se deseja manter ou melhorar simultaneamente outras 

características, que foi o propósito deste trabalho. Portanto, foram empregados os 

critérios de seleção baseados nos índices.  
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 Verifica-se que, quando  foram empregados  os índices SH-1, PB-1 e 

PB-Tai-1,  houve   ganhos  significativos  para  PG e ainda promoção de  um 

pequeno ganho para teor de proteína, com superioridade para o índice PB-1. O 

interessante é destacar o uso do índice PB-Tai-1 que, além de promover ganhos 

moderados para PG, ficando a média dos selecionados acima da variedade 

Monarca, também reduziu o ciclo (NDM) em -2,56%, o que é muito desejável, pois 

os produtores de soja têm dado preferência às variedades de ciclo mais precoce. 

Este foi,  portanto, o índice escolhido para  selecionar as progênies para o 

próximo ciclo de seleção, pois essas famílias selecionadas com base nesse índice 

apresentarão produtividade média superior à variedade padrão Monarca, ciclo 

mais precoce e possível resistência ao glifosato.  

 O emprego dos índices PB-Tai-2 e KN1 que favoreciam mais a 

característica PTN, proporcionou  ganhos preditos para PTN de 4,29 e 4,59%, 

respectivamente, e ganhos em relação à variedade Monarca de 3,93 e 4,31%  

para o teor protéico, além da manutenção da média da característica PG na 

população selecionada. Quando se compara o ganho em relação à variedade 

Monarca, ocorre uma redução de 9,31 e 10,19% na média dos selecionados, o 

que deve ser analisado com  certa preocupação, pois no próximo ciclo de seleção 

deverá ser selecionado  um menor número de linhagens,  mais produtivas e de 

maior teor protéico. A vantagem da seleção de progênies utilizando o índice PB-

Tai-2 em relação ao KN1 está no fato de  reduzir o ciclo da população a ser 

selecionada, o que minimizaria a perda em produtividade, pois  variedades mais 

precoces são em geral menos produtivas. Este será o segundo índice a ser 

utilizado neste trabalho para  selecionar progênies que apresentarão teor protéico 

superior e ciclo mais precoce do que a variedade padrão Monarca, além da 

resistência ao glifosato e que serão utilizadas para o próximo ciclo de seleção. As 

progênies selecionadas pelos índices PB-Tai-1 e PB-Tai-2 encontram-se na 

Tabela 18. 

 



 

 

Tablela 17 – Estimativas da média das progênies selecionadas (
−

sX ), dos ganhos percentuais (GS%) e do ganho em relação ao 
progenitor Monarca ( %

MGS ) para as características PG, APM, NDM, PTN e OL avaliadas em progênies RC1F4:6.por meio da seleção 
direta (SD) e indireta para PG e PTN  e por meio da seleção baseada nos índices de Smith e Hazel (SH), Kempthorne e Nordskog (KN), 
Pesek e Baker (PB) e Pesek e Baker generalizado por Tai (PB-Tai) 
                           
 −

sX  
GS% %

MGS  

Critério de seleção* ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ 
 PG APM NDM PTN OL PG APM NDM PTN OL PG PTN                           
SD-PG 2232,65 79,75 139,35 38,89 23,52 4,96 -0,41 0,0 -0,53 0,46 3,36 -3,02 
SD-PTN 1872,16 81,13 138,00 41,88 21,95 -1,17 0,73 -0,79 4,68 -3,75 -13,33 4,43 
SH1 2232,00 80,25 139,85 39,34 23,40 4,95 0,01 0,30 0,25 0,13 3,33 -1,90 
PB-1 2217,05 81,13 141,13 39,96 23,06 4,69 0,73 1,05 1,34 -0,79 2,64 -0,36 
PB-Tai-1 2173,03 77,13 135,00 39,61 23,46 3,94 -2,6 -2,56 0,72 0,29 0,60 -1,23 
PB-Tai-2 1958,65 79,63 136,13 41,66 22,05 0,30 -0,52 -1,89 4,29 -3,5 -9,31 3,93 
KN1 1939,80 81,13 139,63 41,83 21,95 -0,02 0,73 0,17 4,59 -3,76 -10,19 4,31                           
             
Número de progênies selecionadas: 20. 
(*) Em negrito ganho direto. 
Sendo: SH1(1,10); PB-1 (111,56; 1,59); PB-Tai-1 (111,56; -5,7; 1,59; 0) e OL secundária; PB-Tai-2 (3,-3,3,0) e OL secundária; KN1 
(0,5). 
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Tabela 18 - Progênies selecionadas e valores médios das características PG, APM, NDM, PTN e OL pelos índices PB Tai 1 e PB Tai 2 

                             
PB Tai 1 PB Tai 2 

⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ 
Progênie PG APM NDM PTN OL Progênie PG APM NDM PTN OL                             
107 2672,50 67,50 136 40,29 22,82   5 2479,50 90,00 140 43,31 22,53 

5 2479,50 90,00 140 43,31 22,53   107 2672,50 67,50 136 40,29 22,82 
35 2133,00 75,00 128 38,91 24,05   90 1913,50 72,50 121 41,19 22,10 
90 1913,50 72,50 121 41,19 22,10   94 1869,00 87,50 138 42,98 21,81 
40 2292,00 77,50 137 38,39 24,59   74 1818,00 85,00 135 42,46 21,46 
44 2192,50 85,00 139 40,71 23,40   78 1585,00 77,50 141 43,98 21,33 
37 2160,00 70,00 134 39,24 24,04   75 1827,00 77,50 133 41,61 21,15 

3 2326,00 80,00 136 37,47 22,78   104 2046,00 82,50 137 41,17 21,64 
86 2175,00 82,50 136 39,65 23,69   76 1857,50 77,50 132 41,38 22,26 

1 2232,00 82,50 136 38,50 23,93   15 1847,00 82,50 134 41,42 21,63 
110 2289,50 80,00 141 38,52 23,67   73 1829,00 80,00 130 41,19 22,59 

39 2079,00 72,50 136 39,34 24,45   14 1793,50 82,50 136 41,80 21,69 
89 1936,00 77,50 123 37,94 23,38   19 2150,50 65,00 143 41,24 22,35 
19 2150,50 65,00 143 41,24 22,35   91 1944,00 82,50 145 42,01 21,34 
72 1882,50 77,50 128 40,64 23,34   72 1882,50 77,50 128 40,64 23,34 
83 2168,50 80,00 140 39,38 23,16   44 2192,50 85,00 139 40,71 23,40 

104 2046,00 82,50 137 41,17 21,64   4 2123,50 87,50 140 40,42 22,77 
42 2027,50 75,00 135 40,20 23,03   93 1779,50 82,50 138 41,72 21,93 
46 2202,50 82,50 143 39,11 23,82   79 1647,50 80,00 141 42,25 21,06 

        20 1915,50 70,00 139 41,39 22,83                             
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5.6. Avaliação Genética e Estatística da População de Mapeamento  

 

5.6.1. Testes de normalidade 

 

 A característica teor de proteína da população de NILs composta de 168 

isolinhas apresentou distribuição aproximadamente normal (P < 0,01), como pode 

ser observado na Figura 4  por apresentar estimativas não significativas de 

curtose e valor D do teste de Lilliefors, apesar do teste de assimetria ter sido 

significativo. Este fato indica a existência de variação contínua e a possibilidade 

de que vários genes estejam envolvidos no controle desta característica nesta 

população, possibilitando o emprego de métodos de estimação de QTLs e testes 

estatísticos de significância que pressupõem uma distribuição normal dos dados. 

 
Tabela 19 – Estimativas dos valores de curtose, simetria e D para a distribuição 
do teor de proteína do grão em uma população de NILs (isolinhas RC4F6) em soja. 
         
 Curtose Simetria D(1)         
Estimativa  0,3153ns  0,6124* 0,0742ns  
Variância 0,1388  0,0351   
Valor de t 0,4106  3,2689   
Probabilidade (%) 68,445 0,1288  >1,00%<5,00%        
    
(1) Estatística D para o Teste de Lilliefors.  
(*) Significativo a 1% de probabilidade pelo teste t; (ns) – Não significativo pelo 
teste t. 
 

5.6.2. Análise de variância 
 
 O resultado da análise de variância para a característica teor de proteína 

no grão utilizando o delineamento em blocos casualizados é apresentado na 

Tabela 20, em que a aplicação do teste F a 1% de significância revelou existência 

de variância genética significativa nesta população, evidenciando a existência de 

variabilidade genética entre as NILs (isolinhas RC4F6), possibilitando o estudo da 

associação Marcador-QTL. 

 O coeficiente de variação experimental para a característica teor de 

proteína apresentou valor satisfatório próximo aos encontrados por Prado (1994), 

Chung et al. (2003), Soares et al. 2004 e Miranda (2006), que utilizaram o mesmo 

tipo de delineamento aqui empregado, evidenciando uma boa precisão 

experimental para estimação dos parâmetros genéticos. 
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Figura 4 – Distribuição dos valores do teor de proteína no grão (%) em isolinhas 
RC4F6 de soja em comparação com distribuição normal de uma variável com 
média 38,97 e variância 3,91. 
 

 São também apresentados os parâmetros genéticos: médias, variâncias 

fenotípica, genética e ambiental, coeficiente de herdabilidade no sentido restrito 

entre médias das NILs, coeficiente de variação genético e a razão entre o 

coeficiente de variação genético e o coeficiente de variação experimental. Apesar 

de a população apresentar variabilidade genética significativa para teor de 

proteína, pré-requisito básico para o estudo de mapeamento de QTLs. As 

estimativas moderadas de herdabilidade e o valor menor do que a unidade para a 

relação CVg/CVe refletem uma maior dificuldade para  diferenciar QTLs de 

pequeno efeito em função de que grande parte da variação fenotípica existente 

entre as NILs deve-se a causas ambientais. Como não se pode aumentar a 

variabilidade genética desta população, recomenda-se então em uma próxima 

avaliação o aumento da precisão experimental, pelo  aumento do número de 

repetições e do aumento do tamanho da parcela. 

 

 

 

 



 

107 
 

Tabela 20 – Resumo da análise de variância para a característica teor de proteína 
do grão em uma população de NILs de soja. 
       
FV GL SQ QM       
BLOCOS 1 2,098 2,098 
Tratamentos 169 1602,230 9,481** 
Genótipos 167 1302,640 7,800** 
Testemunha 1 183,200 183,200** 
Genótipos vs Testemunha 1 116,410 116,410** 
Resíduo 169 579,820 3,431         
Média geral 39,030  
Média genótipos 38,970  
Média testemunhas 44,390  
CVe (%) 4,750  
Variância fenotípica 3,900  
Variância ambiental 1,715  
Variância genotípica 2,185  
Herdabilidade 56,020  
Coeficiente de variação genético (%) 3,793  
Razão CVg/CVe 0,798        
    
(**) Significativos a 1% de probabilidade pelo teste F. 

 

5.6.3. Detecção de polimorfismos, análise de segregação e formação dos 
grupos de ligação. 

 
 Foram testados 380 pares de primers de microssatélites publicados por 

Song et al. (2004) para inicialmente detectar polimorfismos entre o genótipo 

doador BARC-8 e o genótipo recorrente Monarca. Desses, 23 não amplificaram, 

262 apresentaram fragmentos monomórficos e 95 polimórficos. Os primers de 

microssatélites polimórficos foram então testados em quatro bulks formados da 

reunião de DNA de cada isolinha RC4F6 da mesma subpopulação, ou seja, que 

tiveram a mesma planta RC4F1 como ancestral. Esse procedimento foi 

necessário, pois poderia haver heterozigose em algum loco do primer de 

microssatélite na planta RC3F5 que deu origem às quatro subpopulações. Caso 

ocorresse em alguma dessas populações e se não fossem mantidas separadas, 

não seria possível identificar essa diferença no padrão de segregação,  como de 

fato ocorreu com alguns primers em algumas subpopulações, que neste caso não 

foram amplificados nesta subpopulação específica e considerados como dados 

perdidos para fins de análise. Dos 95 primers testados, apenas 20 foram 

polimórficos nos bulks, sendo sua segregação  depois avaliada em toda a 

população de NILs.  
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 A segregação de cada marcador foi testada por meio do teste qui-

quadrado (P < 0,05), utilizando o critério de Proteção Bonferroni. Apesar de 

ocorrerem falhas de amplificação, nenhum dos 20 marcadores apresentou 

distorção da proporção 1:1 (Tabela 21).  

 A obtenção dos grupos de ligação (GL) foi um pré-requisito para a 

análise de QTLs pelo método de mapeamento por intervalo simples. Todos os 20 

marcadores foram empregados para o cálculo da distância genética em cM pela 

função de Kosambi. O agrupamento dos marcadores nos grupos de ligação foi 

verificado, utilizando-se os critérios de LODmínimo = 3 e rmáximo = 0,30. O LOD é 

considerado um teste de significância para  testar a hipótese de ligação entre dois 

locos. O valor elevado de LOD permitiu que fossem identificados apenas grupos 

de ligação com intervalo entre os marcadores inferior a 30 cM, o que torna os 

grupos de ligação mapeados úteis na identificação de QTLs, pois, segundo Lee 

(1995), o intervalo útil para a identificação preliminar de QTLs está entre 15 a 20 

cM ou valores um pouco maiores. 

 Foram obtidos cinco grupos de ligação definidos pelo agrupamento dos 

20 marcadores microssatélites, como pode ser observado na Figura 5, ficando 

nove marcadores não ligados. Os grupos obtidos representaram segmentos 

genômicos dos grupos de ligação B2, C2, E, F. Para três grupos de ligação (B2, E 

e F), houve coincidência dos marcadores com o mapa consenso da soja (SONG 

et al., 2004). No GL C2, o marcador Satt422 que pertence ao GL H foi incluído e 

no outro grupo, ficou indefinido, pois os marcadores Satt436 que pertencem ao 

GL D1a e os Satt468 que pertencem ao GL A2 ficaram ligados. 

 Esse baixo padrão de polimorfismo já era esperado por se tratar de 

isolinhas derivadas de retrocruzamentos, em que há uma recuperação do genoma 

do progenitor recorrente, diminuindo assim a variabilidade para outros genes que 

não estejam relacionados com o teor protéico. Devido a isso,  apenas cinco 

grupos de ligação foram obtidos e ainda ficaram pouco saturados, representando 

apenas 38,62 cM de um total de 2523,6 cM do mapa da soja (SONG et al., 2004). 

Essa é a primeira etapa de um processo que visa ao mapeamento de QTLs que 

controlam a característica analisada nesta população de NILs, ficando para 

trabalhos futuros uma maior saturação quando se dispuser de mais marcadores 

polimórficos SSR ou SNP. 
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Tabela 21 - Marcadores polimórficos, Grupo de Ligação (GL), número de isolinhas 
com o mesmo do genótipo Monarca (0), número de isolinhas com o mesmo 
genótipo da Barc-8 (2), dados perdidos (9), número de isolinhas heterozigotas (1), 
Hipótese, valor do teste de Qui-quadrado e Probabilidade para os marcadores. 
                   
  Classes    
Marcador  GL ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯ Hipótese Qui-quadrado Probabilidade 
  0 1 2 9*                      
Satt294  C1 57  59 52 1:1 0,034 85,2684ns 
Satt193  F 25 3 33 107 1:1 1,103 29,3511ns 
Satt239  I 85 3 76 4 1:1 0,503 47,8139ns 
Satt147  D1a 80 4 80 4 1:1 0,000 100,00ns 
Satt070  B2 59  58 51 1:1 0,009 92,6340ns 
Satt309 G 82  82 4 1:1 0,000 100,0000ns 
Satt422  H 84  77 7 1:1 0,304 58,1169ns 
Sat_112  E 93  74 1 1:1 2,162 14,1490ns 
Satt146 F 93  69 6 1:1 3,556 5,9346ns 
Satt520  C2 90  78 0 1:1 0,857 35,4539ns 
Satt281  C2 95 1 72 0 1:1 3,168 7,5110ns 
Satt384  E 90 1 76 1 1:1 1,181 27,7209ns 
Satt545  A1 42 3 40 83 1:1 0,049 82,5199ns 
Satt474  B2 31 1 33 103 1:1 0,063 80,2587ns 
Satt436  D1a 82  62 24 1:1 2,778 9,5581ns 
Satt338  C1 41 1 50 76 1:1 0,890 34,5448ns 
Satt556 B2 38  52 78 1:1 2,178 14,0017ns 
Satt193  F 22  13 133 1:1 2,314 12,8190ns 
Satt276  A1 47  55 66 1:1 0,627 42,8292ns 
Satt468  A2 84 1 73 10 1:1 0,771 38,0000ns                   
Nível crítico: 0,258%      
Número total de testes: 20     
Critério: Proteção Bonferroni     
Número de distorções: 0     
(*) dado perdido 
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Figura 5. Grupos de ligação obtidos utilizando uma população de 168 isolinhas 
RC4F6 derivadas da variedade Monarca. Os grupos de ligação foram obtidos 
adotando-se os critérios de LODmínimo = 3 e rmáximo = 0,30. Os valores da esquerda 
representam as distâncias entre as marcas baseados na função de Kosambi e à 
direita estão os nomes dos marcadores. 
 

5.6.4. Identificação de QTLs 
 

 A identificação de QTLs foi realizada inicialmente pela análise de 

associação utilizando modelos lineares simples pelo método da ANOVA e por 

meio de regressão linear. Esses métodos não necessitam das informações dos 

mapas de ligação, e a distribuição dos valores fenotípicos é analisada para cada 

marcador separadamente. Portanto, por utilizar  apenas diferenças entre as 

médias dos marcadores, o poder estatístico que este método apresenta é baixo, 

não sendo possível estimar a magnitude do efeito do QTL, nem  sua posição no 

genoma (LYNCH e WALSH, 1998). Mas sabe-se que as associações detectadas 
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por este método podem ser atribuídas a QTLs de grande efeito e relativamente 

distantes do marcador, como também a QTLs de pequeno efeito, porém próximos 

ao marcador. Utilizando essa metodologia, foram encontrados dois marcadores 

(Satt 384 e Satt 239) associados a QTLs  que explicavam 7,42% e 19,04% da 

variação fenotípica do teor protéico, determinado pelo coeficiente de 

determinação (R2). Esses resultados encontram-se na Tabela 22. 

 
Tabela 22 – Análise de associação de marcas moleculares com teor protéico 
avaliadas em uma população de NILs pela ANOVA e Regressão Linear 
             
 Proteína Total 
Marca ⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯⎯
 Prob, F Média (2) Média (0) R2

% Grupo de ligação            
Satt384 0,0004** 39,58a 38,50 b 7,42 E 
      
Satt239 0,0000** 39,82a 38,09 b 19,04 NL             
 
** Significativo a 1% pelo teste F; NL – Não ligado (pertence ao GL I no mapa 
integrado da soja). 
 
 Numa segunda fase, as ligações entre marcadores e QTLs foram 

avaliadas por meio de um modelo de regressão linear múltipla utilizando o 

procedimento de eliminação stepwise para seleção dos marcadores associados a 

QTLs. Essas análises foram efetuadas por meio do programa GQMOL, utilizando-

se   para escolha inicial dos marcadores a serem incluídos no modelo de 

regressão múltipla aqueles que se mostraram associadas à característica teor de 

proteína  com um coeficiente de correlação parcial superior a 0,10 e tendo sido 

adotados como critério de entrada e permanência de marcadores no modelo um 

valor de  probabilidade da estatística F inferior a 0,10.  Novamente, apenas os 

marcadores Satt384 e Satt239 permaneceram no modelo, indicando associações 

com QTLs que explicaram conjuntamente 26,01% da variação do fenótipo 

determinado pelo R2 conjunto, como apresentado na Tabela 23. 

 Por fim, utilizou-se o procedimento de mapeamento por intervalo simples 

baseado em análise de regressão para identificar QTLs nos grupos de ligação. 

Nessa análise, o valor crítico para a razão de verossimilhança e o LOD em cada 

grupo de ligação foram determinados por meio de 1000 permutações dos dados 

para um nível de 5% significância. O mapeamento por intervalo permitiu estimar o 

efeito aditivo do QTL na expressão do caráter e determinar sua distância em 

relação ao marcador no grupo de ligação quatro (E), ao qual o marcador Satt384 
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pertence. As estimativas do valor aditivo, do coeficiente de determinação do QTL 

correspondente ao pico de maior significância estatística do QTL e a sua possível 

posição no grupo de ligação encontram-se na Tabela 24. 

 
Tabela 23 - Análise de Variância considerando o modelo final de regressão 
múltipla utilizando o método de eliminação stepwise para seleção de marcadores 
associados às QTLs em uma população de NILs. 
             
FV GL SQ QM F Probabilidade (%)             
Regressão 2 161,18599 80,59299 27,95394 0,0000 
Satt239 1 118,21741 118,21741 41,00409 0,0000 
Satt384 1 46,30573 46,30573 16,06129 0,0091 
Desvio 159 458,4072 2,88306               
Total 161 619,5932                
R2: 0,2601 R2 ajustado: 0,2508 AIC: 174,5062             

Coef. Reg  Valor Desvio t (bilateral) Probabilidade (%)             
B(1)  0,86332 0,13482 6,40344 0,00000 
B(2)  0,53741 0,1341 4,00765 0,01456 
Constante  37,63                
AIC (Critério de Informação de Akaike). 

 
Tabela 24 - QTL associado ao teor de proteína em grãos de soja presente no 
grupo de ligação E. 
               
Característica GL Intervalo/Região r LR 2

%R  a 
              

Teor de proteína E Satt384-Sat_112 0,1349 13,24** 7,51 0,5425               
GL = Grupos de ligação denominados segundo Song et al. (2004). R2% = 
Coeficiente de determinação; a = efeito aditivo estimado para o QTL. (**) valor 
significativo de LR que excedeu o valor crítico de corte a 1%. 
 
 A utilização de NILs na identificação de QTLs pelo mapeamento por 

marca simples minimiza o problema abordado por Bearzoti (2000) em que o 

método confunde efeito e posição de QTLs,  pois  não há distinção entre a 

ocorrência de um QTL de pequeno efeito situado próximo ao marcador e de um 

QTL de grande efeito só que distante do marcador. Assim, no caso de NILs, 

apenas marcadores próximos a QTLs serão identificados, não importando se são 

de pequeno ou grande efeito. A sensibilidade em identificar QTLs de pequeno 

efeito deve-se mais à precisão do delineamento estatístico empregado na 

avaliação fenotípica da população e do número de indivíduos utilizados. De 

acordo com Kaeppler (1997), outra vantagem do uso de NILs no mapeamento de 

QTLs é o fato de esta população oferecer uma maior acurácia na estimação dos 
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efeitos dos QTLs detectados, pois, em outros tipos de populações, múltiplos QTLs 

estarão segregando. Essa maior acurácia pode ser comprovada, pois o QTL 

associado ao marcador Satt239 presente no GL I coincidiu com a região e 

magnitude que os autores Chung et al. (2003) e Nichols et al. (2006) encontraram 

utilizando diferentes backgrounds genéticos, demonstrando também a presença 

de genes conservados nesta região, possivelmente envolvidos no controle da 

expressão de alguma proteína. Outra evidência da acurácia do uso de NILs 

utilizando marca simples comparado ao mapeamento por intervalo composto e 

com diferentes populações foi quando se comparou o resultado do presente 

trabalho com os encontrados por Soares (2004) que avaliou uma população de 

RILs testada em dois ambientes e por Rodrigues (2008) que avaliou uma 

população F3:4, ambas de mesmo background genético desta população de NILs. 

Eles  encontraram esse marcador associado a um QTL que, no primeiro trabalho, 

explicou  14,74% e 11,34% da variação do fenótipo e 18,83% no segundo 

trabalho, próximo ao encontrado neste trabalho que foi de 19,04%. Isso 

demonstra que o emprego de mapeamento por marca simples quando utilizado 

NILs é tão eficiente quanto o emprego de outros tipos de populações e 

metodologias mais complexas, mas com a vantagem de demandar uma menor 

quantidade de primers para a genotipagem da população. 

 O QTL associado ao marcador Satt 384 presente no GL E coincidiu com 

o encontrado por Soares (2004) neste mesmo grupo e associado a um QTL que 

explicava 8,8% da variação da concentração da subunidade protéica beta.  

 A posição ocupada pelo marcador Satt384 no grupo de ligação E indica 

que ele está muito próximo ou acima desse QTL que é responsável em parte pela 

expressão dessa proteína, sendo, portanto, útil no processo de seleção assistida, 

juntamente com o marcador Satt 239, que é muito conservado. 
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6. CONCLUSÕES 

 

Os resultados obtidos permitiram as seguintes conclusões: 

 A população que foi submetida ao primeiro ciclo de seleção apresentou 

variabilidade genética significativa para as características produção de grãos por 

planta (PROD), teor de proteína (PTN) e teor de óleo (OL), permitindo a predição 

de ganhos utilizando diferentes estratégias e critérios de seleção. Os valores de 

herdabilidade restrita entre famílias foram bem superiores à herdabilidade dentro 

de famílias tanto para PROD como para PTN, reduzindo a superioridade das 

estratégias que utilizam a informação em nível de indivíduo (seleção entre e 

dentro e seleção combinada) em relação àquelas que só utilizam a informação de 

média de famílias (seleção entre). 

 A herdabilidade entre médias de famílias com valores acima de 50% 

permitiu ganhos tanto para produção de grãos como para teor protéico. A 

correlação genética entre PTN × OL foi sempre altamente correlacionada 

negativamente, enquanto  a correlação entre PG × PTN não foi significativa, o que 

permitiu obter ganhos tanto para PROD como para PTN, mas nunca para PTN e 

OL, simultaneamente.   

 A utilização da seleção simultânea com base nos índices de seleção 

proporcionou a maximização dos ganhos para teor protéico, ganhos de moderado 

a alto para produção de grãos e minimizou a redução dos ganhos para o teor de 

óleo, com destaque para o índice de Pesek e Baker generalizado por Tai. 

 A seleção praticada no terceiro ciclo de seleção realizada no ano 

agrícola de 2006/2007 com as linhagens previamente selecionadas no primeiro 

ciclo,  quando utilizado índices como critérios de seleção, permitiu a seleção de 

dois grupos de linhagens, uma com máxima produtividade e redução no ciclo, 

maior do que a variedade comercial Monarca e com menor ciclo, além da 

resistência ao glifosato. O segundo grupo formado teve ganhos maximizados para 

teor de proteína e moderados para produtividade de grãos, havendo também uma 

redução do ciclo, além de possuir resistência ao glifosato, entretanto, apresentou 

ganhos negativos para produtividade em relação à variedade Monarca. 

 Na população de mapeamento, foram encontrados dois marcadores, 

Satt 239 e Satt 384 presentes nos GL I e GL E do mapa integrado da soja, 

associados a QTLs que explicavam 19,04% e 7,42% da variação do fenótipo, e 
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quando se empregou o modelo de regressão linear múltipla utilizando o 

procedimento de eliminação stepwise, esses mesmos QTLs foram mantidos e 

conjuntamente explicavam 26,01% da variação fenotípica da característica teor de 

proteína.   

 Utilizando-se o mapeamento por intervalo simples no GL E, foi estimado 

o efeito aditivo do QTL na expressão do caráter (+ 0,54) e determinada a posição 

do marcador em relação ao QTL, mostrando-se muito próximo ou coincidente ao 

QTL, o que resulta em uma marca extremamente confiável para futuros trabalhos 

de seleção assistida. Isso demonstra que o emprego de mapeamento por marca 

simples quando se utiliza NILs é tão eficiente quanto o emprego de outros tipos 

de populações e metodologias mais complexas, haja vista os resultados 

semelhantes obtidos por outros autores que utilizaram a mesma fonte de alto teor 

de proteína e outros tipos de populações. No entanto, o uso de NILs tem a 

vantagem de demandar menor quantidade de primers para a genotipagem da 

população. 
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