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RESUMO

SILVA, Rafael Paulo da, M.Sc., Universidade Federal De Vigosa, fevereiro de 2023.
Reconhecimento de padroes e organizacao da diversidade em acessos de soja (Glycine max

(L.) Merrill) do sul do Brasil. Orientador: Cosme Damido Cruz. Coorientador: Ivan Ricardo
de Carvalho.

A soja (Glycine max (L.) Merrill) € uma cultura anual, herbacea com ciclo de 70 a 100 dias e
autégama. A partir dos anos 2000 o cultivo da soja aumentou em todo o territério brasileiro e,
tornando o Brasil o principal produtor desta cultura no mundo. No caso das plantas autégamas
perfeitas, como a soja, o programa de melhoramento é conduzido por meio de hibridacdes
artificiais e posteriores avangos das populacdes segregantes, por autofecundacdes, visando a
obtencdo de melhores gendtipos. Tendo em vista a extensdo territorial do Brasil e a grande
diversidade edafoclimatica, a busca por genétipos adequados a cada ambiente se faz necessaria.
O objetivo do trabalho foi caracterizar e estimar o potencial produtivo e a diversidade de
gendtipos de soja com base em caracteres quantitativos. Foram utilizadas quatro diferentes
colecdes totalizando 301 genétipos, provindos da Universidade Regional Noroeste do Rio
Grande do Sul (UNIJUI). As caracteristicas foram massa de cem sementes (MCS), proteina
(PTN), 6leo (OLE), Fibra (FIB), Cinza (CIN), Acido Palmitico (APA), Acido Estedrico (AES),
Acido Oleico (AOL), Acido Linoleico (ALID), Acido Linolénico (ALN). Todas as analises foram
realizadas utilizando o software Genes. O potencial foi avaliado através da analise descritiva
das caracteristicas e aplicado o teste de Tukey e a estatistica de Lilliefors, depois os dados foram
submetidos a uma andlise de correlacdo de Pearson. A rede de correlacdes foi gerada através da
matriz de distincia euclidiana, e por fim os melhores genétipos foram analisados de acordo com
Diagramas de Venn. A diversidade foi fundamentada através da andlise discriminante e
agrupamento pelo método de Tocher. A distribuicio da variabilidade entre e dentro das cole¢des
foi estimada pelo método da AMOVA e a discriminagdo dos genétipos foi realizada pelas
funcdes linear e quadratica de Anderson. As analises mostraram que a MCS esteve inferior,
média de 15.66, requerendo esfor¢cdes do melhorista afim de elevar esta caracteristica. Além
disso, dentre os constituintes da semente, apenas PTN se apresentou baixo, com média no
patamar de 33,40%, PTN e OLE apresentaram curva de distribui¢do préximo da Normal,
indicando possivel controle poligénico de natureza aditiva. A correlacdo mais expressiva foi
entre PTN e OLE, valor de -0,7, e ja € muito conhecida. MCS se correlacionou positivamente
com PTN e negativamente com FIB, valores de 0,18 e 0,31 respectivamente. As redes de

correlagdes individualizadas mostraram que a colecao 4 apresentou maior nimero de interagdes



com alta intensidade, sejam elas positivas ou negativas e a cole¢do 3 foi a que apresentou a
menor. A colecdo de interesse, colecdo 3 apresentou gendtipos semelhantes entre si, 3 e 4, e 20
e 38, e ambos se mostraram divergentes do genétipo 38, e a populacdo base apresentou bons
genétipos para PTN e OLE, e MCS e OLE. Os diagramas apresentados foram concordantes em
apontar a dificuldade de evidenciar gendtipos que tenham bom desempenho considerando
simultaneamente as caracteristicas MCS, PTN e OLE. A andlise de componentes principais
mostrou dois componentes foram suficientes para explicar 88.38% da variancia disponivel nas
caracteristicas analisadas e a dispersao grafica evidenciou que as colecdes 3 e 4 sdo dissimilares.
Nenhum grupo foi estabelecido com exclusividade ou prevaléncia de uma determinada cole¢do
pelo agrupamento de Tocher. A AMOVA evidenciou que a colecdo 1 é mais heterogénea e a
colecdo 3 € mais homogénea, além disso, 80.45% da variagdo encontrada estd dentro das
colecdes. As analises discriminantes de Anderson tiveram taxa de erro de 26.44% e 19.96%
para as andlises linear e quadrética, respectivamente, evidenciando que determinados fatores
podem dificultar a classifica¢do correta das cole¢des. Sendo assim concluiu-se que os gendtipos
avaliados apresentaram bom potencial em termos de PTN, atingindo valor médios de 33,40%,
porém a colecdo 3 apresentou 34.29% de PTN, com baixa variabilidade exigindo esforgos
adicionais para incluir formas alélicas mais favordveis recorrendo a gendtipos de outras
colecdes, e foram identificados gendtipos de bom desempenho que retinam carateristicas de
interesse tais como MCS e PTN ou MCS e OLE. Associado a isto, existem colecdes que podem
ser diferenciadas e com concentracdo de alelos favordveis para caracteristicas de qualidade

industrial diversificada.

Palavras-chave: Produtividade. Caracteres quantitativos. Melhoramento genético. Diagramas
de Venn.



ABSTRACT

SILVA, Rafael Paulo da, M.Sc., Universidade Federal De Vigosa, February 2023. Pattern
recognition and organization of diversity in soybean (Glycine max (L.) Merrill) accessions
from southern Brazil. Advisor: Cosme Damifo Cruz. Co-advisor: Ivan Ricardo de Carvalho.

Soybean (Glycine max (L.) Merrill) is an annual, herbaceous crop with a cycle of 70 to 100
days and autogamous. From the 2000s the cultivation of soybeans increased throughout the
Brazilian territory and, making Brazil the main producer of this crop in the world. In the case
of perfect autogamous plants, such as soybeans, the breeding program is conducted through
artificial hybridizations and subsequent advances of the segregating populations, by self-
fertilization, aiming at obtaining better genotypes. In view of the territorial extension of Brazil
and the great edaphoclimatic diversity, the search for genotypes appropriate to each
environment is necessary. The objective of this work was to characterize and estimate the
productive potential and diversity of soybean genotypes based on quantitative traits. Four
different collections were used, totaling 301 genotypes, from the Northwest Regional
University of Rio Grande do Sul (UNIJ Uf). The characteristics were mass of one hundred seeds
(MCS), protein (PTN), oil (OLE), Fiber (FIB), Ash (CIN), Palmitic Acid (APA), Stearic Acid
(AES), Oleic Acid (AOL), Linoleic Acid (ALI), Linolenic Acid (ALN). All analyses were
performed using the Genes software. The potential was evaluated through the descriptive
analysis of the characteristics and applied the Tukey test and the Lilliefors statistic, then the
data were submitted to a Pearson correlation analysis. The correlation network was generated
through the Euclidean distance matrix, and finally the best genotypes were analyzed according
to Venn diagrams. Diversity was based on discriminant analysis and grouping by the Tocher
method. The distribution of variability between and within the collections was estimated by the
AMOVA method and genotype discrimination was performed by Anderson's linear and
quadratic functions. The analyses showed that the MCS was lower, with an average of 15.66,
requiring efforts from the breeder in order to raise this characteristic. In addition, among the
constituents of the seed, only PTN was low, with an average of 33.40%, PTN and OLE
presented a distribution curve close to normal, indicating possible polygenic control of an
additive nature. The most significant correlation was between PTN and OLE, a value of -0.7,
and is already well known. MCS correlated positively with PTN and negatively with FIB,
values of 0.18 and 0.31 respectively. The individualized correlation networks showed that

collection 4 presented the highest number of interactions with high intensity, whether positive



or negative, and collection 3 presented the lowest. The collection of interest, collection 3
presented genotypes similar to each other, 3 and 4, and 20 and 38, and both were divergent from
genotype 38, and the base population presented good genotypes for PTN and OLE, and MCS
and OLE. The diagrams presented were in agreement in pointing out the difficulty of evidencing
genotypes that have good performance considering simultaneously the characteristics MCS,
PTN and OLE. The principal component analysis showed two components were sufficient to
explain 88.38% of the variance available in the analyzed characteristics and the graphic
dispersion showed that collections 3 and 4 are dissimilar. No group was established with
exclusivity or prevalence of a given collection by the Tocher grouping. AMOVA showed that
collection 1 is more heterogeneous and collection 3 is more homogeneous, in addition, 80.45%
of the variation found is within the collections. Anderson's discriminant analyses had an error
rate of 26.44% and 19.96% for the linear and quadratic analyses, respectively, evidencing that
certain factors may hinder the correct classification of the collections. Thus, it was concluded
that the genotypes evaluated presented good potential in terms of PTN, reaching a mean value
of 33.40%, but collection 3 presented 34.29% of PTN, with low variability requiring additional
efforts to include more favorable allelic forms using genotypes from other collections, and
genotypes of good performance that gather characteristics of interest such as MCS and PTN or
MCS and OLE were identified. Associated with this, there are collections that can be
differentiated and with concentration of alleles favorable for characteristics of diversified

industrial quality.

Keywords: Productivity. Quantitative characters. Breeding. Venn diagrams.
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1. INTRODUCAO GERAL

No Brasil, a taxa de crescimento geométrica de produgdo da soja (Glycine max (L.)
Merrill), foi de 6,2%, triplicando a quantidade colhida entre os anos de 2000 e 2018, chegando
a producdo de 119,3 milhdes de toneladas neste ultimo ano (HIRAKURI, 2020). A partir dos
anos 2000, com o aumento do poder de compra principalmente nos paises emergentes, a
demanda por alimentos, principalmente a proteina animal cresceu significativamente (SEIXAS
et al. 2020). Aliado a isto, a safra de 2022/2023 apresentou previsao de produgdo em 152,71
milhdes de toneladas (CONAB, 2023), sendo utilizada para a producdo de graos, farelo e 6leo,
atendendo a industria alimenticia e agropecudria. Ademais, associado a grande extensdo
territorial brasileira, o melhoramento genético da soja, seja ele feito por empresas pubicas e
privadas tém buscado cada vez mais as variedades mais produtivas e adaptadas, e comecgou por
volta de 1882, ano de chegada da cultura ao solo brasileiro (SILVA et al., 2017). Segundo
Carvalho et al. (2017) o sucesso da cadeia produtiva da cultura da soja no Brasil se deve ao
desenvolvimento de novas cultivares e a disponibilizacdo destas no mercado, atendendo as
necessidades reais ou potenciais do mesmo. A expansdo da cultura da regido sul do pais para
as regides Centro-Oeste, Norte e Nordeste exigiu dos programas de melhoramento o
desenvolvimento e a sele¢do de cultivares com periodo juvenil mais estendido, que aliado a
resisténcia a doengas e aos eventos transgénicos, resultou no aumento da produtividade da soja
(SILVA et al., 2021). Demonstrando assim a importancia da diversidade de genétipos, que se
adaptam as diferentes condi¢des edafoclimadticas e apresentem uma série de atributos favordveis
simultaneamente, além de satisfazerem as exigéncias que o consumidor apresentar (CRUZ et

al.,2017; VIANNA et al., 2019).

Os estudos de diversidade genética sdo importantes desde a fase de pré-melhoramento.
Segundo Cruz, Ferreira e Pessoni (2011), atualmente eles podem ser realizados com
informacdes fenotipicas e moleculares — tanto dentro quanto entre populagdes colecdes e
ecotipos — e sdo realizados por meio do estudo de caracteres fenotipicos, sendo a maioria deles
caracteres quantitativos, apresentando geralmente, distribui¢do continua e sendo controlados
por poligenes com pequeno efeito e alta influéncia ambiental. A importancia de tais estudos
reside na diversidade existente. As andlises de diversidade genética identificam genitores
adequados para a obtengdo de hibridos com alto efeito heterdtico e que proporcionem maior
segregacdo, possibilitando assim o surgimento de transgressivos (CRUZ; REGAZZI,
CARNEIRO, 2012). Entre e dentro das populacdes nos programas, a diversidade genética

pode ser predita a partir da diferenca entre os valores fenotipicos obtidos, e técnicas
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multivariadas como andlise de componentes principais (PCA), andlise discriminante e andlises
de agrupamento podem ser utilizadas neste tipo de estudo (CRUZ; FERREIRA; PESSONI,
2011). Além disso, os estudos de diversidade genética da soja t€ém gerado informagdes
importantes para o gerenciamento e a avaliagdo de germoplasmas. Geralmente eles sdo feitos
baseando-se em informacdes agrondmicas e morfoldgicas, além de genealdgicas (SILVA et al.,

2017).

Algumas questdes importantes, que permeiam o estudo da diversidade, relacionam-se
ao reconhecimento de padrdes, a potencialidade de se estabelecer critérios acurados de
classificacdo dos individuos dentro de suas colec¢des e a organizacdo da diversidade para fins
de uso recorrente. Caracteristicas como a produtividade de graos e qualidade dos graos de soja
tem sido de interesse de diversos grupos de melhoramento, mas algumas vezes grupos de
pesquisas priorizam o aumento da produtividade sem tutoramento das consequéncias sobre as
caracteristicas de qualidade estabelecendo, por esta razdo, conjuntos de acessos com maior ou
menor riqueza de formas alélicas determinantes das caracteristicas que ndo foram privilegiadas
na selecdo. Além disso, estudos de classificacdo, fundamentados em andlises discriminantes,
também se destacam e s@o muito utilizados em diferentes espécies. Quando se tem um conjunto
de acessos que representam a reunido de diferentes colec¢des € possivel postular a hipdtese que
eles apresentam nitida diferenciacdo para as caracteristicas que foram alvos diretos ou indiretos
no processo de obtencdo, conducdo e desenvolvimento dos gendtipos das referidas colegdes.
Entretanto, dado a globalizacdo e a conectividade entre grupos de pesquisa, também pode-se
formular hipéteses de que colecdes de origem diferente conservam grande similaridade em

razao de intercambios genéticos e combinacdes génicas de gendtipos de origem diferenciada.

De certa forma estudar a diversidade, reconhecer padrdes e apresentar modelos que
justifiquem a diferenciacdo entre colecdes e classificacdo dos individuos dentro de suas
respectivas colecdes sdo de interesse nos programas de melhoramento. Entretanto, deve-se
acrescentar a estes estudos informagdes sobe a organizacdo da diversidade de forma que o
padrao de proximidade entre individuos ou cole¢des possa ser reconhecido permitindo ampliar
grupos, permutar acessos dentro de grupos e otimizar futuras reamostragem para fins de

enriquecimento da colecdo j4 disponivel.

1. REVISAO BIBLIOGRAFICA
1.1. Soja (Glycine max (L.) Merrill)
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A soja (Glycine max (L.) Merrill) € uma cultura anual, herbécea, ciclo de 70 a 100 dias e
autégama. O centro de origem € no continente asidtico, mais especificamente na regido da
Manchdria. No Brasil, foi introduzida em 1882 no estado da Bahia, e devido as condi¢des
edafocliméticas do Rio Grande do Sul, se adaptou melhor nesta regido devido a semelhanca ao
local de origem (SEDIYAMA; SILVA; BOREM, 2015). O aumento da demanda pelo grio,
principalmente para a produgdo de 6leo e para fins de alimentag@o animal, a expansao da cultura
no pais foi acelerada, devido a sele¢dao de genétipos com periodo juvenil longo e adaptados as

condic¢des edafocliméaticas (PELUZIO et al., 2021).

O Brasil € uns dos principais paises produtores de soja no mundo, e em relacdo ao ano
anterior apresentou o aumento da drea plantada de 3,8% em relagdo ao ano anterior. Isso €
justificado devido ao desenvolvimento de variedade adaptadas a diferentes condicdes
edafoclimdtica (CONAB, 2022). A soja € considerada uma oleaginosa de suma importancia
para o agronegdcio brasileiro, e a fronteira agricola do seu cultivo se espalha cada vez mais
pelo pais, principalmente nas dire¢des do Norte e Nordeste (PELUZIO et al., 2021). Seu cultivo
como fonte de proteina e 6leo vegetal tornou a soja uma das principais culturas do mundo,
mesmo ndo sendo considerada como um alimente bédsico, como no caso dos cereais trigo, arroz

e milho (SEDIYAMA; SILVA; BOREM, 2015).

Considerando a extensdo territorial, a producdo da soja € desuniforme no Brasil,
principalmente por causa da diversidade de caracteristicas de cada regido. Elas influenciam na
producdo da oleaginosa, como por exemplo a escassez hidrica, que pode levar a falhas de
germinacdo, murcha foliar e aparecimento de pragas, o que ocorreu em estados como o Rio
Grande do Sul, Paranid Mato Grosso do Sul (CONAB, 2022). Em contraste, o excesso de
precipitacdo e umidade podem levar a perda de produtividade e o aparecimento de pragas, o

que ocorreu nos estados de Goids e Maranhdao (CONAB, 2022).

De acordo com as caracteristicas de cada regido, cada programa de melhoramento define
diferentes estratégias de selecdo. No melhoramento genético de plantas, a selecao dos melhores
gendtipos € feita com base em suas caracteristicas comerciais e agrondmicas mais importantes,
e 1sso ocorre na conducdo de programas de melhoramento de plantas autdgamas perfeitas, como
no caso da soja (LEITE et al., 2020). Além disso, as caracteristicas fisiologicas da soja
apresentam alta correlacdo com a produtividade da planta, tornando-a alvo de programas de

melhoramento que utilizam selecao indireta (TODESCHINI ez al., 2019).
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Atualmente, os programas de melhoramento buscam a incrementacdo da estabilidade
fenotipica, possiveis resisténcias e tolerancias, além de aspectos relacionados ao rendimento
(CARVALHO; MAMBRIN, 2022). Para isso, eles utilizam diferentes métodos de
melhoramento, a depender do sistema reprodutivo e objetivos do programa. Dentre os métodos
mais comuns para o melhoramento de soja pode-se destacar a introdu¢do de germoplasma
exodgeno, inducdo de mutagcdo - podendo ser quimica ou fisica, selecdo direta ou indireta e

populagdo de familia segregantes, entre outras (CARVALHO; MAMBRIN, 2022).

1.2. Diversidade Genética
A diversidade genética se refere ao grau de diferenciacdo dos genes em uma
espécie/populagdo. Inicialmente, os estudos de diversidade genética fundamentavam-se em
informacdes fenotipicas de caracteristicas morfoldgicas, ou ainda em relagdo a caracteristicas
de desempenho zootécnico e/ou agrondmico (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011). Ademais,
com o avanco da pesquisa, principalmente na drea molecular, novas abordagens foram
possiveis, uma vez que a utilizacio de marcadores moleculares possibilita a deteccdo de

variabilidade a nivel de DNA (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011).

Os estudos de diversidade genética sdo extremamente importantes e podem ser utilizados
com diversas finalidades. De acordo com os objetivos eles podem ser classificados em estudos
de melhoramento genético, associagdes evolutivas, ou ainda, para conservacdo e manejo de
material genético (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011). Nos estudos de melhoramento
genético, a diversidade entre grupo de progenitores é realizada com o objetivo de identificar
combinagdes de hibridos com maior heterozigose e efeito heterotico (CRUZ; REGAZZI,
CARNEIRO, 2012; CRUZ et al., 2022).

As andlises preditivas da diversidade genética também sdo possiveis. Segundo Cruz,
Regazzi e Carneiro (2012) a divergéncia genética vem sendo estimada através de técnicas
multivariadas, sendo elas a analise de componentes principais, varidveis candnicas ou métodos
aglomerativos, sendo cada tipo de anélise definido de acordo com o banco de dados. Métodos
preditivos de forma exploratéria sdo baseados na relacdo entre a heterose e os desvios de
dominéncia juntamente com a diferenga da frequéncia génica entre as populacoes (SILVA et

al.,2017).

1.3. Diversidade Genética Aplicada Ao Melhoramento de Soja
Existem diversos estudos de diversidade genética aplicadas ao melhoramento de soja.

Geralmente os estudos de natureza preditiva sdo recomendados quando o pesquisador possui
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elevado nimero de genitores, podendo orientar assim, quantos e quais cruzamentos sao mais
indicados para a obten¢do de hibridos (BHERING; PEIXOTO; CRUZ, 2017). Fato importante
na escolha dos genitores ¢ a dissimilaridade entre eles. No caso da soja, a erosdo genética
causada pelo uso de pouco acessos para obter novos cultivares foi impactante, existindo um
nimero reduzido de acessos que explicam grande parte da variabilidade, levando a uma

estagnacao na produtividade de graos (SILVA et al., 2021).

Entretanto a perda de variabilidade genética da soja pode ser contornada com diversas
estratégias. A principal estratégia segundo Silva et al. (2021) estd no cruzamento de cultivares-
elite brasileiros com aqueles oriundos do Japao e da China, com a finalidade de ampliar a base
genética, possibilitando o aumento da produtividade. Outra estratégia € a criacdo de pan-
genomas, ou seja, a integracao de parentes selvagens da cultura afim de formar um género com
uma diversificagao maior de genes, podendo assim recuperar a variabilidade perdida durante a

domesticacao e melhoramento (TORKAMANEH; LEMAY; BELZILE, 2021).

Os estudos de diversidade genética de soja abrangem diversas caracteristicas. A Krisnawati
e Adie (2019), analisaram a variabilidade genética de soja para a resisténcia da quebra de
vagens. Outros estudos relacionados a producdo de biodiesel (OLIVEIRA er al. 2019),
morfometria reprodutiva (COSTA et al., 2018), tolerancia de brotagado pré-colheita (KUMAR

et al.,2021) e aspetos fitossanitarios e nutricionais (LORO et al., 2021).

1.4. Analise classificatoria

A andlise classificatdria tem como objetivo a obtencao de fungdes que consigam classificar
um individuo em uma populagdo conhecida com base em um conjunto de dados sobre
informacdes mensuradas, a fim de minimizar a classificagdo erronea (SANT’ANNA et al.,
2018; SKOWRONSKI, 2021; CRUZ et al., 2022). Essa andlise leva em consideracdo o
conjunto total de dados, que € divido em 80% para treinamento e 20% para validagdo, que € a
classificagdo dos individuos (AMARAL et al., 2022). A partir do momento em que individuos
sdo classificados corretamente, tais funcdes podem ser utilizadas para a classificacdo de

individuos desconhecidos (SANT’ANNA et al., 2018).

A andlise discriminante proposta por Anderson em 1958 gera fungdes resultantes da
combinacdo linear de caracteristicas previamente avaliadas a respeito dos individuos
sabidamente pertencentes a populacdes diferentes (SANT’ANNA et al., 2018; CRUZ et al.,
2022). Amaral et al. (2022) encontraram uma Taxa de Erro Aparente (AER) de 58,6% e 50,59%

ao utilizar as metodologias de Fisher e Anderson respectivamente, para classificar genotipos
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referentes a 11 populagdes de diferentes grupos de maturidade relativa de soja. Esses autores
argumentam que diversos fatores podem levar a classificacdes errOneas das andlises
discriminantes. Destaca-se a grande semelhanca em genealogia e origem das populacdes,
numero insuficiente de varidveis analisadas, baixa qualidade discriminatoria, e a utiliza¢ao de

uma abordagem estatistica inadequada (AMARAL et al., 2022).

Oliveira et al. (2021) encontraram taxa de acerto de 93,33 % ao classificar grupos varietais
de Coffea canephora, Nogueira et al. (2008) encontraram AER de 12,73% e 9,09%) e (1,82%
e 16,36%) respectivamente para classificacio em de individuos de soja em 11 cultivares
diferentes de acordo com quatro épocas de semeadura. BIANCHINI er al. (2020) obtiveram
uma taxa 63,5% de classificacdo correta avaliando o rendimento da cultura da soja sob quatro
diferentes tratamentos, 100% de acerto para classificacdo quanto ao controle de ervas daninhas
na cobertura com chicéria forrageira, 87,5 % de acerto quanto ao controle de ervas daninhas
com cobertura de quinoa, e por fim 75% de acerto para todas as técnicas de manejo utilizadas
no estudo. Sa et al. (2022) também realizaram um estudo em que utilizaram Redes Neurais
Artificiais (RNAs) para classificar gendtipos de soja a fim de selecionar os melhores pais e
proporem um melhor método de utilizacdo de Mapas Auto-organizdveis de Kohonen, testando
sua eficiéncia utilizando andlise classificatéria de Anderson e conseguindo um valor maior que

99% de assertividade.

1.5. Diagrama de Venn no melhoramento genético

O uso de metodologias adequadas para a visualizacio correta de dados apresenta grande
importancia nas mais diversas areas e diversos tipos de analises. Venn (1880) propds uma forma
de visualizacao simples e clara de sobreposi¢des de conjunto de dados. Hoje, com o avanco da
bioinformatica, principalmente nas dreas de protedmica, genOmica e transcriptdmica, os
diagramas de Venn sdo utilizados para o descobrimento de genes centrais em grandes conjuntos
de dados, na comparacao de genes sobrepostos, no compartilhamento de proteinas em diferentes

tratamentos e na comparacao de conjuntos de dados (JIA; XU; WANG, 2021).

O Diagrama de Venn é um recurso grafico utilizado para representar associagdes,
intersecdes e comparacdes. Inimeras sdo suas aplicacoes, e vem sendo utilizado principalmente
em estudos nas dreas de genética molecular e bioinformatica, e utilizado para diversas culturas.
Silva Filho (2019) utilizou diagramas para mostrar a regulacdo de fatores de transcricio em
Jatropha curcas L, Godoy Filho (2020) mostrou o nimero de SNPs e indels compartilhados

por duas cultivares de soja, Solar (2022) verificou quais genoétipos de arroz estudados eram
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significativamente diferentes da cultivar BRS Pampeira, Pereira (2022) mostrou diversas

andlises de semelhancas e diferencas entre gendtipos e tratamentos para a cultura do algodoeiro.

Escassos sdo os estudos utilizando tal metodologia para estudos de diversidade genética
dentro do melhoramento. Porém, autores como Darkawa et al. (2020) utilizaram diagramas de
Venn para agrupar em trés clusters 173 acessos de inhame branco de Guiné (Dioscorea
rotundata) utilizando informagdes fenotipicas e de marcadores moleculares. Fonséca (2019)

mostraram a distribui¢do de alelos entre bancos de germoplasmas de maracuja (Passiflora spp.).
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CAPITULO 1: Potencial de progénies da soja oriundas do sul do Brasil

RESUMO

O melhoramento genético da soja busca gendtipos com superioridade agrondmica e enfrenta
diversos problemas de natureza genética e econOmica visto que o Brasil é um pais com territério
muito extenso e requer cultivares adaptadas a cada ambiente. O objetivo do trabalho ¢é
caracterizar e estimar o potencial produtivo e de qualidade de genétipos da soja e compreender
as associacdes existentes entre algumas caracteristicas agrondmicas e outras representativos da
qualidade industrial e apontar possiveis gendtipos que atendam as necessidades do programa
de melhoramento. Foram utilizadas quatro colecdes totalizando 301 genétipos do programa de
melhoramento da UNIJUI do estado do Rio Grande do Sul, e analisadas dez caracteristicas
quantitativas, sendo elas massa de cem sementes (MCS), proteina (PTN), 6leo (OLE), fibra
(FIB), cinza (CIN), 4cido palmitico (APA), 4cido estedrico (AES), 4cido oleico (AOL), acido
linoleico (ALI), acido linolénico (ALN). Foi realizada uma analise descritiva das caracteristicas
e aplicado o teste de Tukey e a estatistica de Lilliefors, depois os dados foram submetidos a
uma andlise de correlacdo de Pearson. A rede de correlacdes foi gerada através da matriz de
distancia euclidiana, e por fim os melhores genétipos foram analisados de acordo com
Diagramas de Venn. As andlises mostraram que a MCS esteve inferior, média de 15.66,
requerendo esfor¢des do melhorista afim de elevar esta caracteristica. Além disso, dentre os
constituintes da semente, apenas o teor de proteina se apresentou baixo, com média no patamar
de 33,40% associado a variabilidade de 2,02. PTN e OLE apresentaram curva de distribuicao
proximo da Normal, indicando possivel controle poligénico de natureza aditiva. A correlagdo
mais expressiva foi entre PTN e OLE, valor de -0,7, e jd € muito conhecida. MCS se
correlacionou positivamente com PTN e negativamente com FIB, valores de 0,18 e 0,31
respectivamente. As redes de correlacdes individualizadas mostraram que a colecdo 4
apresentou maior nimero de interagdes com alta intensidade, sejam elas positivas ou negativas
e a colecdo trés foi a que apresentou o menor. Os diagramas apresentados foram concordantes
em apontar a dificuldade de evidenciar gené6tipos que tenham bom desempenho considerando
simultaneamente as caracteristicas MCS, PTN e OLE. Sendo assim conclui-se que 0s gen6tipos
avaliados apresentaram bom potencial em termos de teor de proteina, atingindo valor médios
de 33,40%,porém a colecdo 3 apresentou 34.29% de proteina, com baixa variabilidade exigindo
esforcos adicionais para incluir formas alélicas mais favordveis recorrendo a genétipos de
outras colecdes, e foram identificados gendtipos de bom desempenho que retinam carateristicas
de interesse tais como massa de cem sementes (MCS) e teor de proteina (PTN) ou massa de
cem sementes (MCS) e teor de 6leo (OLE).

Palavras-Chave: Caracteristicas comerciais, cole¢des, variabilidade, Glycine max.
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ABSTRACT

The genetic improvement of soybean seeks genotypes with agronomic superiority and faces
several problems of a genetic and economic nature, since Brazil is a country with a very
extensive territory and requires cultivars adapted to each environment. The objective of this
work is to characterize and estimate the productive and quality potential of soybean genotypes
and to understand the associations between some agronomic characteristics and others that are
representative of industrial quality and to point out possible genotypes that meet the needs of
the breeding program. Four collections totaling 301 genotypes from the UNIJUI breeding
program in the state of Rio Grande do Sul were used, and ten quantitative traits were analyzed,
namely mass of one hundred seeds (MCS), protein (PTN), oil (OLE), Fiber (FIB), Ash (CIN),
Palmitic Acid (APA), Stearic Acid (AES), Oleic Acid (AOL), Linoleic Acid (ALI), Linolenic
Acid (ALN). A descriptive analysis of the characteristics was carried out and the Tukey test
and Lilliefors statistics were applied, after which the data were submitted to a Pearson
correlation analysis. The correlation network was generated through the Euclidean distance
matrix, and finally the best genotypes were analyzed according to Venn Diagrams. The analyzes
showed that the MCS was lower, an average of 15.66, requiring efforts from the breeder in
order to increase this characteristic. In addition, among the constituents of the seed, only the
protein content was low, with an average of 33.40% associated with a variability of 2.02. PTN
and OLE showed a distribution curve close to Normal, indicating possible polygenic control of
an additive nature. The most expressive correlation was between PTN and OLE, value of -0.7,
and is already well known. MCS correlated positively with PTN and negatively with FIB,
values of 0.18 and 0.31 respectively. The individualized correlation networks showed that
collection 4 had the highest number of interactions with high intensity, whether positive or
negative, and collection three had the lowest number. The diagrams presented agreed in
pointing out the difficulty of showing genotypes that perform well considering the MCS, PTN
and OLE characteristics simultaneously. Therefore, it is concluded that the evaluated genotypes
showed good potential in terms of protein content, reaching average values of 33.40%, however
collection 3 presented 34.29% of protein, with low variability requiring additional efforts to
include more favorable allelic forms resorting to genotypes from other collections, and good
performance genotypes were identified that gather characteristics of interest such as mass of
one hundred seeds (MCS) and protein content (PTN) or mass of one hundred seeds (MCS) and
oil content (OLE).

Keywords: Commercial characteristics, collections, variability, Glycine max.
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1. INTRODUCAO

A soja (Glycine max (L.) Merrill) comegou a ser cultivada hd mais de cinco mil anos e
tem seu centro de origem na China. Sendo uma espécie leguminosa, a soja tem alta qualidade
proteica, o que torna seus produtos uma Otima fonte de proteinas a base de plantas (QIN;
WANG; LUO, 2022). A soja apresenta em média 40% de proteinas, 35% de carboidratos, 20%
de 6leo e 5% de cinzas (BERHOW et al., 2020). No Brasil, sua utilidade na industria se refere
a produgdo de graos, farelo e 6leo (CONAB, 2022). No campo da exportacdo, a soja ainda é
considerada o principal produto agricola, fato que assume importante papel no produto interno

bruto do pais (SILVA et al., 2021).

Como quinto maior pais do mundo em extensdo territorial, o Brasil apresenta alta
amplitude e diversidade climética, influenciando em uma produgdo da soja pelo territorio
nacional. Segundo o quarto levantamento 2021/22 da Companhia Nacional de Abastecimento
(CONAB, 2022), a estimativa da area plantada da soja cresceu cerca de 3,8%, o que assegura o
primeiro lugar como produtor mundial desta oleaginosa. Tal produgdo € influenciada pelos
fatores climaticos de cada regido, o que leva a uma necessidade de diferentes tipos de genétipos,

e que este sejam adaptadas as necessidades in loci (BATTISTI; SENTELHAS, 2021)

Os programas de melhoramento avancam a cada ano no pais, selecionando
principalmente gendtipos de acordo com suas caracteristicas comerciais € agrondmicas
(CARVALHO et al., 2021; CARVALHO et al., 2022). No caso das plantas autégamas
perfeitas, como a soja, o programa de melhoramento é conduzido por meio de hibridacdes
artificiais e posteriores avangos das populacdes segregantes, por autofecundacdes, visando a
obtencdo de melhores genétipos (HERRERA et al., 2020; LEITE et al., 2020). Além disso, as
caracteristicas fisiologicas da soja apresentam alta correlacdo com a produtividade da planta,
tornando-a alvo de programas de melhoramento que utilizam sele¢do indireta (TODESCHINI

etal., 2019).

Outros aspectos importantes para os programas de melhoramento da soja dizem respeito
as caracteristicas apesentadas pela cultura e o estudo de diversidade genética. Segundo Vianna
et al. (2019), os tragos selecionados pelos programas de reproducdo e pesquisa da soja sdo o
alto rendimento de grdos, ampla estabilidade e adaptabilidade, pais que sejam divergentes e
apresentem os tragos favordveis para a o objetivo do programa e superioridade agronémica. Por
isso conhecer e possuir uma ampla base genética pode favorecer os programas de

melhoramento, uma vez que a identificagdo de genitores geneticamente diferentes proporciona
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maior efeito heterdtico no hibrido, além de maior segregacdo de recombinagdes (CRUZ;

FERREIRA; PESSONI, 2011).

Dados de literatura indicam que a soja apresenta em torno de 40 % de proteina e 20 %
de dleo, em base seca. A variacdo do teor de proteina e 6leo € determinada principalmente por
fatores genéticos, mas com forte influéncia ambiental, principalmente aqueles ocorridos no
periodo de enchimento de graos. Os programas de melhoramento tém enfatizado o aumento do
teor de proteinas de modo que a industria consiga obter o farelo de soja nos patamares desejados
(teores minimos de 46 % e 48 %). Muitas vezes os programas de melhoramento ddao maior
énfase ao aumento da produtividade (kg/ha de graos) e da resisténcia as doencas, do que a
composi¢do quimica dos graos e isto pode comprometer a obten¢do de linhagens melhoradas
agronomicamente, mas com defici€éncias para uso na industria com destinacdo aos usos

diversos, tanto do 6leo quanto do farelo.

(€N

A obtencdo de gendtipos de soja de alta produtividade e alta qualidade industrial

(€N

desejada, porém, a prética encontra uma série de problemas. Um deles, de natureza genética,
associada a existéncia de relacdo desfavordvel entre a concentracdo de proteina e a
produtividade de graos, ou entre as concentracdes de proteina e 6leo, requerendo mais tempo e
esforco nos programas melhoramento genético. O outro diz respeito ao aspecto econdmico
visto que o produtor recebe pela quantidade produzida, e ndo pelos teores de proteina e dleo

dos graos que sao produzidos.

Programas de melhoramento que iniciam seus esfor¢cos na busca de materiais genéticos
de maior qualidade devem considerar que os aspectos genéticos sdo determinantes para a
variabilidade genética que estard a sua disposi¢ao e, portanto, uma avaliacdo detalhada sobre o
material disponivel serd util na orientacdo de melhores estratégias. Por outro lado, também deve
ser considerado a origem geogréfica da cole¢do de trabalho pois a influéncia ambiental na
variacdo do teor de proteina e 6leo € fundamental, destacando os efeitos da temperatura do ar
no periodo de enchimento de graos, que tem papel importante nesta variagao, e outros aspectos

como varia¢do na disponibilidade de nitrogénio a planta, manejo dentre outros.

Diante do exposto a avaliacdo do potencial produtivo da soja e sua potencialidade,
quanto as caracteristicas de qualidade industrial, sdo de grande interesse do melhorista. Segundo
Herrera et al. (2020), tal potencial produtivo e de qualidade da cultura da soja é expresso
levando em considera¢do os componentes ambientes e genéticos, além da interacdo resultante

entre eles. Além disso, para o cultivo sustentdvel da cultura € necessdrio ainda genétipos com
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qualidade de graos e niveis de produtividade superiores (FINOTO et al., 2021). Sendo assim, o
presente trabalho tem o objetivo de caracterizar e estimar o potencial produtivo e de qualidade
de gendtipos da soja (Glycine max (L.) Merrill) e compreender as associacdes existentes entre
algumas caracteristicas agrondmicas e outras representativos da qualidade industrial e apontar

possiveis gendtipos que atendam as necessidades do programa de melhoramento.

2. MATERIAIS E METODOS
2.1. Material genético utilizado

Os gendtipos utilizados sdo provenientes do programa de Melhoramento Genético Linha
Graos e Coberturas da Universidade Regional do Noroeste do Rio Grande do Sul (UNIJUf)
Experimento Nutraceuticos, realizado no municipio de Campos Borges, estado do Rio Grande
do Sul, com clima definido como clima subtropical imido. O delineamento utilizado foi de
blocos aumentados, em que quatro colecdes foram testadas. Na tabela 1 encontra-se as
informagdes das 4 colecoes.
Tabela 1. Identificagdo das progénies e do niimero de individuos correspondentes a cada uma. Sendo

F,, populacdo base; CV, cultivares testemunhas, CB e F, e F7 sdo segregantes, sendo F4 e F; linhas
avangadas.

Colecio  Progénies (Classes)  Niimero de individuos

1 CB 154
2 Cv 22
3 Segregantes de Fs e F7 87
4 F 38

Total 301

Os dados fenotipicos obtidos de dez caracteristicas quantitativas foram coletados e

transformados em uma tabela de médias.

2.2. Caracteres Agronomicos avaliados

As dez caracteristicas analisadas foram massa de 100 sementes (g) (MCS) que
representa um dos componentes primdrios da produg¢do de grdos e outras caracteristicas da
qualidade industrial que sdo: Proteina (%) (PTN), Oleo (%) (OLE), Fibra (%) (FIB), Cinza (%)
(CIN), Acido Palmitico (%) (APA), Acido Estedrico (%) (AES), Acido Oleico (%) (AOL),
Acido Linoleico (%) (ALI), Acido Linolénico (%) (ALN).

Inicialmente as amostras de 100 gramas de sementes da soja foram limpas e aferidas.
Posteriormente o valor de umidade da foi corrigido para o valor de 13% de umidade. 13% € o

teor de umidade indicado para o armazenamento de graos e evitar danos mecanicos e latentes,
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além de pragas, uma vez que sementes colhidas acima de 13% tendem a sofrer danos mecanicos

e latentes e abaixo de 13% tendem a sofrer danos imediatos (LORINI et al., 2020).

Ap6s a correcdo da umidade, foram utilizadas amostras de 55 gramas que avaliaram as
seguintes caracteristicas nos espectrofotometros: PTN, OLE, FIB, CIN, APA, AES, AOL, ALI,
ALN.

2.3. Estatisticas Descritivas
A andlise descritiva das caracteristicas contendo as informacdes sobre as médias, desvio
padrdo, varidncia, coeficiente de variacdo, valores minimos e mdéximos, referentes aos

gendtipos da soja foram realizadas utilizando o software GENES (CRUZ, 2016).
Para cada varidvel as estatisticas sdo calculadas da seguinte forma:

e N: Numero total
e Média (X ): X=Z20
e Valor Minimo

e Valor Maximo

e Coeficiente de variacdo (CV): CV = 10}700
e Variancia (4?) dos dados, dado por: 4% = ﬁ[ X2 - % (Z?lei)Z]

e Desvio Padrao (¢, dado por: ¢ = \/67

2.4. Associacao entre caracteristicas

Os dados foram submetidos a uma analise de correlacdo de Pearson, descrita na equacao

abaixo:
Cov(X,Y)
JVOOV(Y)
Em que,
1 n 1 n n
Cov(X,Y) =——| ) Xi¥i — —( Xi)( Yl)]

O coeficiente de correlagao € admensional e seu valor absoluto encontra-se entre os
valores de 1 e -1, ou seja, -1 <r < 1. Um indice de correlacdo nulo, igual a 0, ndo indica falta

de correlagdo entre as varidveis, somente que ndo existe uma correlagdo linear entre as mesmas.
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A significancia da correlagdo € avaliada pelo teste ¢ descrita na equacdo abaixo, em que a

hipdtese de que o coeficiente de correlagdo seja igual a O:

em que estd associado a n-2 graus de liberade e ao nivel de significancia a. Quando se tem

interesse no teste , a 5% ou 1% de probabilidade.

2.5. Rede de correlacoes
A matriz de correlacao foi analisada através da rede de correlacdo, que utilizou a matriz de
distancia euclidiana, em que Yjj representa a observagdo no i-€simo genétipo (clone, genotipo,
cultivar, linhagem etc.) para a j-ésima caracteristica e, definindo a distancia entre o par de

gendtipos i e i’ por meio da expressao:

diyr = Z(Yij - Yi’j)2
Jj

A matriz de distancia euclidiana foi gerada através da correlacdo de Pearson, que mede a

relacdo linear entre duas varidveis sendo definida por:

S12

iy = V512 X 5,2
Em que:
Ty1y2 = correlacdo linear de Pearson entre Y1 e Y2;
S, = covariancia amostral entre as variaveis dependentes Y1 e Y2,

5,2

variancia amostral da variavel dependente Y1,
s,2= variancia amostral da variavel dependente Y2.

A espessura e a intensidade da cor das bordas foram controladas por um valor de corte igual
a 0.3, que significa que apenas |ri j| > 3 terdo suas linhas destacadas. Além disso, as correlacdes
positivas serdo destacadas pela cor verde e as negativas pela cor vermelha. Ademais,
proporcionalmente, quanto maior a espessura da borda, maior € a correlagdo entre as varidveis
(EPSKAMP et al., 2012). As caracteristicas que apresentam correlacdo positiva tendem a
aumentar ou diminuir quando uma aumenta ou diminui respectivamente. A correlagdo negativa

tende a aumentar ou diminuir quando uma diminui ou aumenta respetivamente.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO
Potencial dos acessos de soja para caracteristica de produtividade e qualidade

industrial

Na Tabela 2 encontram-se as estimativas referentes ao conjunto total de gendtipos
disponiveis, independentemente de sua origem, designada neste trabalho de colecdo de
trabalho.

Tabela 2. Andlise descritiva de dez caracteristicas quantitativas mensuradas em 301 genétipos da soja.
Sendo, CV, coeficiente de variacdo; DP: desvio padrao; MCS: massa de cem sementes; PTN: Proteina;

OLE: Oleo; FIB: Fibra; CIN: Cinza; APA: 4cido palmitico; AES: 4cido estedrico; AOL: 4cido oleico;
ALI: acido linoleico; ALN: acido linolénico.

Caracteristica Média Minimo Maximo CvV Variancia DP
MCS 15.64 12.33 21.48 11.13 3.03 1.74
PTN 33.40 29.2 36.41 4.26 2.02 1.42
OLE 19.07 16.59 21.37 4.28 0.66 0.81
FIB 5.88 5.15 6.54 3.52 0.04 0.21
CIN 5.16 4.99 5.51 1.47 0.01 0.08
APA 10.07 7.10 14.06 11.33 1.30 1.14
AES 4.15 3.65 4.93 3.90 0.03 0.16
AOL 22.88 17.11 32.39 10.86 6.18 2.48
ALI 59.24 46.9 64.08 3.68 4.74 2.18
ALN 2.48 0.00 11.77 66.04 2.68 1.64

Destaca-se que o presente estudo envolve uma caracteristica diretamente relacionada a
producdo de graos que é a massa de 100 sementes e as demais referem-se a qualidade dos graos.
Assim, verifica-se que a MCS(g) (Tabela2) variou de 12.33g a 21.48g com média de 15.66g tal
fato revela que esfor¢cos do melhorista podera elevar este valor médio em niveis mais elevados.
Alguns estudos tém demonstrado que o valor médio se aproxima dos nossos resultados

(BRANDT et al., 2006; BARROS et al., 2021; FARIA NETO et al., 2022)

Programas de melhoramento com €nfase na elevacdo da concentracdo de proteina ou de
6leo no grao também devem priorizar o aumento da produtividade, ou seja, quantos quilos de
protefna ou litros de 6leo sdo produzidos por hectare. Uma produtividade de 1000 kg ha™! de
soja com 30 % de proteina resultarda em 300 kg de proteina ha”. Este mesmo patamar de
proteina, com gendtipos que tenham teor em torno de 40 % serd alcangado com produtividade

de 750 kg ha'!. Assim, é necessdria uma avaliacfio conjunta destes atributos.

Pela analise descritiva € possivel verificar o coeficiente de variag@o abaixo de 30% para

todas as caracteristicas, com excecao apenas do ALN que apresentou uma alta heterogeneidade,
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visto que o coeficiente de variacdo apresentado foi de 66.04%. Além disso, dentre os
constituintes da semente, apenas o PTN se apresentou baixo, com média no patamar de 33,40%

associado a variabilidade de 2,02.

O teor de proteina (%) variou de 29.2% a 36.41% com média de 33.41%. Kurasch et al.,
(2017) encontraram o teor de proteina variando entre 39.15% e 39.70%, com média de 39.59%
em 3 ensaios experimentais diferentes e uma série entre os ensaios, Zhou et al. (2019)
verificaram o teor de proteina médio com valor de 41.60% em uma populacdo selvagem, Conte
et al. (2020) observaram estimativa média geral de 39.1%. Assim, no presente trabalho verifica-
se que valores de PTN estdo abaixo do esperado para a qualidade tecnoldgica da soja que é
referenciado como sendo de 38% (LORINI ef al., 2020), com o agravante de que o valor
maximo manifestado por um dos genotipos foi de 36,41. Assim, o programa de melhoramento
deverd investir esforcos no estabelecimento de combinacdes entre genitores com formas
alélicas favordveis para que, nas populacdes segregantes, possa encontrar transgressivos que

venha melhor atender as exigéncias industriais.

Em relacdo a caracteristica teor de 6leo, a variacdo constituiu-se entre 16.59 e 21.37
com estimativa de média geral de 19,07%. Valor médio dentro do esperado que é proximo de
19% (LORINI et al. 2020). Resultado este corroborado por estudos como de Kurasch et al.
(2017) que encontraram o teor de 6leo variando entre 18.55% e 18.73% e média de 18.075%
em 3 ensaios experimentais diferentes e uma série entre os ensaios, Zhou et al. (2019)
encontraram o teor de 6leo de com média de 15.26%, Conte et al., (2020) encontraram 19.1%

de média.

A fibra proteica de soja, ou fibra de soja, € uma fibra téxtil extraida do residuo da
semente apds a extracdo do Oleo. Essas fibras t€ém efeitos benéficos a saide, pois sdo
responsaveis pela diminuicio do colesterol e dos niveis de glicose no sangue, e influenciam na
regulacdo do intestino. No presente trabalho, a FIB (%) variou de 5.15% a 6.54% com média
de 5.8798%. Estes resultados estdo proximos aos valores encontrados por Fachi et al. (2020)
sendo 5.57% e dos valores disponibilizados por Valadares Filho et al. (2023) que é 5.30% para

o teor médio de fibra para graos da soja.

Outra carateristica em estudo foi o teor de cinzas (%), que variou de 4.99% a 5.51%
com média de 5.1562%. Ciabotti et al. (2019) verificaram o teor de cinzas entre 5.30% e 5.59%.
LORINI ez al. 2020, argumenta que o desvio da estimativa em 5%. Isso justifica 0 nosso

resultado encontrado.
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Por fim, o teor de 4cidos graxos (%) também se manteve na faixa esperada. Os 4cidos
graxos palmitico, estedrico, oleico, linoleico, linolénico, tiveram concentragdes médias de
10.07%, 4.15%, 22.89%, 59.25% e 2.48% respectivamente. Ciabotti et al. (2019) encontraram
o perfil de 4cidos graxos de APA, AES, AOL, ALI, ALN, em médias para 11 cultivares e
linhagens com estimativas entre 10,37% e 12.30%; 3.58% e 4.13%; 17.89% e 31.87%; 47.36%
e 58.31% e ALM variando entre 6.17% e 7.80%, respectivamente.

Abdelghany et al. (2020) sugerem que a composi¢do dos dcidos graxos das sementes da
soja pode estar associada ao processo de domesticacdo da soja. Além disso, Tamagno et al.
(2020) explicam que a variagdo dos diferentes dcidos graxos em sementes da soja estd
relacionada principalmente ao periodo de depdsito efetivo mais longo durante o periodo de
enchimento das sementes. Neste periodo a planta apresenta maior suprimento de nitrogénio,
prorrogando a senescéncia foliar e mantendo o suprimento de carbono para as regides
sumidouros reprodutivos. As diferencas das concentragdes dos dcidos graxos podem ser
explicadas ainda pela existéncia de diferentes vias bioquimicas para atingirem o perfil de dcido
graxos ou ainda pela influéncia individual que cada via bioquimica sofre pelo ambiente

(TAMAGNO et al. 2020).

O perfil de 4dcidos graxos da semente da soja apresentou discrepancia quanto a suas
estimativas de coeficiente de variacdo. Dentre esses caracteres, a maior estimativa de
coeficiente de variacdo foi para o 4cido linoleico, que corresponde a 66,04%. Esse resultado é
consistente com os relatados por trabalhos anteriores como no caso de Abdelghany et al. (2020)

com valor de 14.6 % e Tamagno et al. (2020) com 6.562%.

Outra informacdo importante além das estatisticas sumarizadas na Tabela 3 € a
distribuicao dos valores de cada caracteristica (Figura 1). O padrao de distribui¢do caracteristico
da normalidade e a simetria dos dados € informativo, uma vez que é proprio de caracteristicas
poligénicas, o que corresponde a acdo dos genes controladores prioritariamente de natureza
aditiva. Por outro lado, o padrao assimétrico pode indicar a acdo de nimeros menores de genes
e, principalmente, forte influéncia de efeitos atribuidos as dominancias no controle das

caracteristicas.

Como € possivel observar na Tabela 3 e Figura 1, as caracteristicas MCS e teor de fibras,
Figuras 1a e 1d, respectivamente, apresentaram curvas de distribuicdo que ndo se aproximam
da distribui¢do normal, por apresentarem p-valor que reflete a significincia da estatistica D do

teste de Lilliefors. O padrio acentuado de assimetria para caracteristica MCS € indicativo de
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algum controle genético em que efeitos génicos ndo aditivo possam estar atuando. A
caracteristica Fibras foi a que mais se distanciou do padrdao de normalidade demonstrando a
rejeicao do teste de normalidade, por meio da estatistica D de Lilliefors, certa assimetria e curva

com padrao de curtose elevado.

Tabela 3. Resultados do teste de Lilliefors (estatistica D) para quatro caracteristicas de interesse
agronomico, sendo: MCS: massa de cem sementes; PTN: proteina; OLE: 6leo; e FIB: fibra.

Caracteristica Média Variancia Simetria' Curtose? D3

MCS 15.64 3.03 0.75% 3.35ns  0.1182%
PTN 33.40 2.02 -0.33* 2.82ns  0.0481ns
OLE 19.01 0.67 -0.15ns 3.15ns  0.0251ns
FIB 5.88 0.04 -0.36* 3.85% 0.0603 *

(1 e?2)*, ns: significativo e nao significativo, respectivamente, pelo teste t a 5% de probabilidade

(3) *, ns : significativo e ndo significativo, respectivamente, pelo teste de Lilliefors a 5% de
probabilidade. Ho: € razodvel estudar os dados por meio da distribui¢io normal.

212 2 (C) 4 42 45 43 51 B et a1 82 66 7 (d)
Figura 1. Representacio do Teste de Lilliefors, sendo: (a) massa de cem sementes (b) proteina; (c) 6leo;
e (d) fibra. Linha preta representa a curva da frequéncia observada; e a linha vermelha representa a curva
da frequéncia esperada; Freq, a frequéncia; MCS, massa de cem sementes; PTN, teor de proteina; OLE,
teor de dleo; FIB, teor de fibras.
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Estatisticamente quando o valor da curtose é maior que 3, como manifestado na
caracteristica Fibras, a distribuicdo dos dados torna-se mais alta, com padrdo afunilado e com
valores concentrados proximos ao valor médio. Diz-se que esta funcdo probabilidade
€ leptocurtica, ou que a distribuicdo tem caudas pesadas que o padrao de normalidade. No
contexto do melhoramento genético, tem-se uma variabilidade restrita e maior dificuldade de
se encontrar, nas populacdes segregantes do avanco de combinagdes hibridas dos genétipos
testados, algum tipo de transgressivo que possa superar os limites estabelecidos pelos genitores.

As caracteristicas PTN e OLE, figuras 1b e lc respectivamente, apresentaram
distribuicdo com padrdo tipico de normalidade. Tal fato indica a existéncia de controle
poligénico predominantemente aditivo. Um pequeno grau de assimetria foi detectado para a
caracteristica proteina indicado a presenca de algum gene de efeito maior, com manifestacdo

de certo grau de dominéancia.

As informacdes apresentadas podem ser uteis em exercicios de predicdes refletindo a
dificuldade da atividade em programas de melhoramento. Assim, como ilustragdo,
considerando a existéncia do padrdao de normalidade e os valores de média e variancia iguais a
33,40 e 2,02, respectivamente, quantifica-se que a probabilidade de se obter valores na
populacdo atual dentro de um limite mais ambicioso, estabelecido entre 36 e 40%, serd de
3,37%. Uma maior margem de éxito devera ser perseguida por meio da implementagdo de uma
populacdo base enriquecida com alelos favordveis de forma que estes limites sejam mais

facilmente obtidos por selecao.

Potencial dos acessos, por colegdo individualizada, de soja para caracteristica de

produtividade e qualidade industrial

Nesta abordagem foi considerado o interesse particular de utilizar genétipos da colecao
3, representada por linhagens segregantes em F4 e F7 conduzidos pelo programa de
melhoramento Universidade Regional do Noroeste do Rio Grande do Sul (UNIJUT). Torna-se
fundamental uma boa caracterizacao desta cole¢do e uma comparacdo do desempenho relativo

em relacdo a outras 3 colecdes com gendtipos utilizados nesta experimentacao.

A linhagens segregantes em F4 e F7, ou seja, linhagens mais avangadas no programa de
melhoramento, apresentaram uma média maior do que a média geral para MCS, tendo a média
de 16.58g, variando de 13.61g a 20.11g. Pelo teste Tukey, foi possivel diferenciar

estatisticamente a 5% de probabilidade a colecdo trés das demais colecdes, indicando que a


https://pt.wikipedia.org/wiki/Leptoc%C3%BArtica

32

caracteristica em questdo estd em bom patamar, mas € superada, estatisticamente, pela colecao

2 (CV).

A soja é um alimento cal6rico-proteico importante para diminuir a desnutri¢io. E uma
alternativa proteica de boa qualidade para vegetarianos, possui uma fragcdo lipidica rica em
acidos graxos poli-insaturados e carboidratos com atividade prebidtica. H4 interesse em que as
cultivares de soja apresentem um teor médio entre 36% e 40% de proteina. Entretanto, hé relatos
de atingir contetidos superiores a 45%, no caso de cultivares especiais utilizadas em
cruzamentos genéticos como fonte para alto teor de proteinas. PTN apresentou média geral de
33.40% (Tabela 2), mas superior na colecdo de interesse (Colecdo 3) em relacdo a média geral
das quatro colegdes, visto que a média foi de 34.29%, variando entre 31.05% e 36.41%. Este
valor se diferenciou da demais colecdes pelo teste Tukey. Kurasch et al., (2017) encontraram
o teor de proteina méximo de 39.15% em 3 ensaios diferentes e uma série entre 0s ensaios,
Zhou et al. (2019) encontraram o teor de proteina médio com valor de 41.60% em uma
populagdo selvagem, Conte et al. (2020) encontraram 39.1% de média. O aumento deste teor

de proteina para patamar de 38% € desejavel, conforme salienta (LORINI ez al., 2020).

O ¢leo € utilizado como matéria-prima pela industria para produgdo de 6leo refinado,
gorduras hidrogenadas, margarinas, maionese dentre outros produtos (MANDARINO;
ROESSING, 2001). Também tem sido utilizado em produtos industriais como tintas,
lubrificantes, solventes, plasticos e resinas (ERHAN, 2005). Mais recentemente, tem sido a

principal matéria-prima para producao de biodiesel.

A colecdo de interesse apresentou desempenho proximo da média geral das colegdes
quanto ao teor de 6leo (média geral de 19,07%, conforme Tabela 2) apresentando média de
19%, variando entre 17.16% e 20.12%. Valor mais elevados foi encontrado na cole¢do 2

atingindo teor de 6leo de 19,44.

Das quatro cole¢des avaliadas, a cole¢do 3 apresentou o teor de fibra (%) mais baixo.
Destaca que ela apresentou valor proximo ao encontrado por Fachi et al. (2020) sendo 5.57% e
dos valores disponibilizados por Valadares Filhos e? al. (2023) que € 5.30% para o teor médio

de fibra para graos da soja.

CIN, APA e AES estiveram nos patamares mais elevados em compara¢do com as
demais colecdes avaliadas. Para Cinzas o valor médio encontrado foi 5,16 dentro do esperado

da composicao centesimal das sementes da soja, que varia em 5% (LORINI ez al. 2020).
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O teor de acidos graxos (%) também se manteve na faixa esperada. Os dcidos graxos
oleico, linoleico e linolénico, tiveram concentragdes médias relativamente baixas, na colecdo

3, com valores, respectivamente, de 23,01%, 59,90% e 1,89% respectivamente.

Tabela 4. Andlise descritiva do potencial individual de dez caracteristicas quantitativas mensuradas em
gendtipos da soja em quatro colecdes diferentes. CB, colecdo segregante que passou por Campos
Borges; CV, coleciao cultivar; SEG, colegao segregantes de F4e Fr; F», colecao de populacio base; Min,
valor minimo; Max, valor médximo; MCS: massa de cem sementes; PTN: Proteina; OLE: Oleo; FIB:
Fibra; CIN: Cinza; APA: 4cido palmitico; AES: 4cido estedrico; AOL: dcido oleico; ALI: 4cido
linoleico; ALN: 4cido linolénico.

CB Cv SEG F2
Caracteristica Meédia Min Max | Média Min Max | Média Min Max | Média Min Max
MCS 15.11c  12.44 19.33|17.86a 14.97 21.48| 16.58b 13.61 20.11 | 14.32d 12.33 19.32
PTN 33.01b 29.50 36.28 |32.97b 29.20 35.78 | 34.29a 31.05 36.41|33.22b 30.77 36.00
OLE 19.18ab 16.71 21.37|19.44a 17.87 20.96| 19.00b 17.16 20.12 | 18.59¢ 16.59 19.94
FIB 594a 528 654 | 581b 548 6.16 | 580b 528 6.20 | 591a 5.15 6.51
CIN 5.15a 499 547 | 512b 5.00 529 | 5.16a 5.08 545 | 517a 499 551
APA 10.19a  7.13 14.06 | 10.23a 8.71 11.51| 10.20a 8.43 11.87| 9.17b 7.10 13.25
AES 4.15a 3.65 456 | 4.12a 397 436 | 4.15a 374 451 | 4.18a 3.80 4.93
AOL 22.17b  17.11 30.79 |22.45b 18.50 26.38 | 23.01b 19.11 29.89|25.77a 18.16 32.39
ALI 59.30b 53.75 63.98 | 60.42a 56.68 64.08 | 59.90ab 56.22 63.98 | 56.85¢ 46.90 60.98
ALN 294a 0.00 10.72| 1.50c 0.00 3.87 | 1.89bc 0.00 4.87 |2.54ab 0.00 11.77

(*) Médias seguidas pelas mesmas letras, na horizontal, ndo diferem entre si pelo teste Tukey a 5% de
probabilidade.

Na Tabela 5 sdo apresentadas informagdes sobre a variabilidade existente dentro de cada
colecdo. Comparativamente, a colecdo 3 nao manifestou valores comparativamente mais
elevado para nenhuma caracteristica mensurada. A baixa variabilidade manifestada para as
caracteristicas proteinas e 6leo € um alerta para que se inclua contribui¢des de genitores. Uma
vez que possam ser fonte de alelos favordveis a estas caracteristicas complementares aqueles ja

existentes na colecao de interesse.
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Tabela 5. Andlise descritiva da variabilidade manifestada em dez caracteristicas quantitativas
mensuradas em gendtipos da soja de diferentes colecdes. CB, colecdo segregante que passou por
Campos Borges; CV, cole¢ao cultivar; SEG, colecdo segregantes de Fse Fr; Fs, colecdao de populagdo
base; Min, valor minimo; Max, valor mdximo; Var, valor da variancia; DP, valor do desvio padrao;
MCS: massa de cem sementes; PTN: Proteina; OLE: Oleo; FIB: Fibra; CIN: Cinza; APA: &cido
palmitico; AES: 4cido estearico; AOL: &cido oleico; ALI: 4cido linoleico; ALN: 4cido linolénico.

CB CvV SEG F2
Caracteristica Var DP Var DP Var DP Var DP
MCS 1.78 1.34 3.36 1.83 2.41 1.55 1.75 1.32
PTN 1.97 1.40 2.71 1.65 0.91 0.96 1.94 1.39
OLE 0.70 0.84 0.69 0.83 0.45 0.67 0.67 0.82
FIB 0.04 0.19 0.04 0.21 0.03 0.17 0.08 0.28
CIN 0.01 0.08 0.00 0.07 0.00 0.06 0.01 0.10
APA 1.49 1.22 0.63 0.80 0.70 0.84 1.47 1.21
AES 0.03 0.16 0.01 0.10 0.02 0.15 0.04 0.21
AOL 4.93 2.22 4.63 2.15 3.24 1.80 8.72 2.95
ALI 3.88 1.97 2.80 1.67 2.19 1.48 7.98 2.82
ALN 2.46 1.57 1.29 1.13 1.56 1.25 4.98 2.23

A quantificacido do potencial agrondmico e da variabilidade de gendtipos em cole¢des
recorrentes € fundamental para orientar os programas na busca de novos genotipos para fins de

complementacdo génica.

Relagoes entre caracteristica de produtividade e qualidade industrial de genétipos de

soja

Na Tabela 6 sdo apresentados resultados importantes em relacio as relagdes das
caracteristicas de soja estudadas. A primeira andlise destaca as associagOes entre a caracteristica
MCS, que € um componente primario da produgdo de graos, com as demais representativas da
qualidade do grdo. Assim, verifica-se que MCS apresentou correla¢do positiva com PTN com
estimativa de 0.18, e negativa com o FIB, -0.31, isso indica que o processo de selecdo indireta,
ao selecionar a caracteristica de MCS, acarretard selecdo também de PTN, e a caracteristica teor
de FIB serd reduzida. He et al. (2021) encontraram correlacdo forte e negativa de -0.99 entre
FIB e MCS e negativa entre MCS e PRO de -0.24. Essas estimativas sdo discrepantes dos

encontrados neste estudo.
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Tabela 6. Estimativas de coeficientes de correlacdo de Pearson entre dez caracteristicas quantitativas da
soja. Os indices em negrito sdo significativos a 1% de probabilidade pelo teste t. MCS: massa de cem
sementes; PTN: Proteina; OLE: Oleo; FIB: Fibra; CIN: Cinza; APA: 4cido palmitico; AES: 4cido
estearico; AOL: acido oleico; ALI: acido linoleico; ALN: acido linolénico.

MCS PTN OLE FIB CIN APA  AES AOL ALl ALN

MCS 1 018 005 -031 -0.07 -0.01 -0.10 0.03 0.10 -0.09
PTN 1 -0720 -028 0.39 -0.01 0.03 0.24 -0.06 -0.09
OLE 1 -002 -0.14 0.13 0.15 -0.16 0.03 0.00
FIB i1 -039 008 -005 -0.28 0.19 -0.01
CIN 1 -006 -0.08 044 -0.51 0.19
APA 1 0.20 | -0.68 -0.03 0.43
AES 1 0.12 -0.24 -0.02
AOL 1 -0.52 -0.29
ALl 1 -0.58
ALN 1

E importante as informacdes de associagdo entre as caracteristicas de qualidade. Neste
trabalho, foi estimada correlagdo alta e negativa entre os teores de proteina e 6leo, com
estimativa de -0.70. Varios autores corroboram nossos resultados, encontrando valores
similares para esta estimativa de correlacio (KURASCH et al. 2017; JIANG et al. 2018;
CONTE et al. 2020; SOBKO et al. 2020. As estimativas de correlacdes negativas podem ser

relacionadas devido a diferencas em vias biossintéticas de dcidos graxos (PATEL et al., 2004).

Apesar de ser conhecido a muitas décadas a correlacdo negativa em questdo, os
mecanismos bioquimicos especificos ainda nio sdo entendidos corretamente (KURASCH et
al.,2017). Em partes esta correlagdo negativa pode ser explicada por uma competi¢ao existente
por carbono, uma vez que ambas as vias biossintéticas de 6leos e de proteinas compartilham
algumas etapas bioquimicas do metabolismo do carbono (SUGIMOTO et al. 1989). Além
disso, Diers et al. (1992) sugerem que ambas carateristicas sd@o controladas pelo mesmo gene
ou grupo de genes, o que foi comprovado posteriormente por Lesteri et al. (2013) que

mapearam tais genes.

O teor de proteina ainda apresentou correlacdo negativa de -0.28 com fibras, e positiva
com Cinza e Acido Oleico, valores de 0.39 e 0.24 respectivamente. Carvalho er al. (2021)

encontrou correlacdo de 0.38 entre PTN e FIB, valor inverso ao encontrado no nosso estudo.

FIB se correlacionou negativamente com o CIN e AOL, 0.39 e 0.28 e positivamente
com ALI 0.19. He et al. (2021) encontraram correlacdo positiva de 0.251 entre FIB e CIN, ja
Santanna et al. (2023) encontraram correlacdo uma correlacdo negativa e fraca entre essas

caracteristicas. Nosso estudo também encontrou uma correlagao negativa de -0.28 entre PRO e



36

FIB, que significa a medida que a caracteristica proteina € selecionada, FIB nado o €. Fachi et

al. (2020) encontraram (.38, valor discrepante do encontrado neste estudo.

O 4cido linoleico se correlacionou negativamente com o dcido linolénico no valor de -
0.58. Indicando que o favorecimento de ALI influéncia na diminui¢do da frequéncia de alelos
que favorecam ALN. Indice de correlacio positiva também pdde ser observado entre o 4cido
palmitico e o 4cido linolénico, com valor de 0.43. Abdelghany et al. (2020) encontrou uma

correlagdo também positiva, no valor de 0.2, Zhou et al. (2019) encontraram 0.336.

Observou-se também uma alta correlagcdo negativa entre 0 APA e AOL com estimativa
de -0.68. Zhou et al. (2019) encontraram -0.388, Abdelghany et al. (2020) encontraram -0.16.
Esta associacdo negativa pode ser explicada pela associacdo direta dos dcidos graxos com sua

biossintese nas vias lipidicas (WOYANN et al., 2019).

Uma correlacio negativa também entre o 4cido linoleico e o teor de cinzas foi verificada,
o 4cido oleico e o dcido linolénico, com valores de -0.51, -0.52 e -0.58 respectivamente. Tais
correlacdes negativas AOL e ALI também foram encontradas variando de -0.47 a -0.54 em trés
populacdes diferentes em estudos como de Cardinal et al. (2007), e ainda mais expressivo no
estudo de Abdelghany et al. (2020), com valor de -0.85, e em Zhou et al. (2019) -0.830. Entre
ALI e ALN Zhou et al. (2019) encontraram 0.297. Entre AOL e ALN Zhou et al. (2019)
encontraram -0.750. Segundo Zhou et al. (2019) a forte correlacdo negativa encontrada entre
os AOL, ALI e ALN podem ser explicadas em parte, pela localiza¢iao de suas enzimas (FAD?2

e FAD3) dentro do reticulo endoplasmatico, enzimas estas responsaveis por suas conversoes.

Correlagdes também foram encontradas entre o dcido palmitico e o dcido estedrico e
entre o acido estearico e o 4cido oleico, com valor de 0.20 e 0.12 respectivamente. Tais valores
podem ser explicados pela presenga de possiveis enzimas e suas competi¢cdes por substratos

dentro da via biossintéticas dos dcidos graxos (ZHOU et al. 2019).

Além da rede de correlacdo geral, redes de correlacdes individuais (Figura2) para cada
colecao foram analisadas, no dmbito de verificar se as correlagdes encontradas separadamente
diferem ou ndo. Um fato interessante que a colec@o 4 apresentou maior nimero de interagdes
com alta intensidade, sejam elas positivas ou negativas, ja a colecdo trés foi a que apresentou o
menor ndmero de interacdes com alta intensidade. Tais interacdes sdo esperadas, uma vez que
a populacdo base, colecio 4, do programa de melhoramento (figura 2d) ndo foi submetida a
ciclos de selecdo, mantendo assim grande nimero de correlacdes entre suas caracteristicas. O

contrario também pdde ser observado, pois a colecdo 3 (figura 2c), sendo esta as linhagens
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avancadas em F4 e F7, ja foram submetidas a ciclos de sele¢do, diminuindo assim as correlagdes
evidentes entre as caracteristicas, uma vez que com o passar dos ciclos, algumas caracteristicas

s3o selecionadas em detrimento de outras.

(b)

=

Figura 2. Redes de correlagdes representando cada colecao individualmente. Linhas verdes e vermelhas
representam correlagdes positivas e negativas, respectivamente. a: a colecdo CB; b, a colecdo de CV; c,
a colecdo de segregantes; e d, a colecdo de F2. MCS: massa de cem sementes; PTN: Proteina; OLE:
Oleo; FIB: Fibra; CIN: Cinza; APA: dcido palmitico; AES: 4cido estedrico; AOL: 4cido oleico; ALIL
cido linoleico; ALN: 4cido linolénico.

Na Figura 2, com base na informacdo das quatro cole¢des, a caracteristica MCS se
posiciona de forma distanciada demonstrando sua baixa associagdo com a demais
caracteristicas estudadas e que refletem a qualidade industrial da soja. Uma excecdo €
manifestada na colecdo 2 (Figura 2 b) envolvendo a MCS e o componente ALI com associagdo

positiva e expressiva.

Vale ressaltar ainda, que na literatura a correlacdo negativa entre proteina e 6leo em

z

sementes de soja € bastante conhecida. Em todas as redes de correlagdo € evidenciada a

associacdo negativa entre estas duas caracteristicas. Na colegdo 2 (Figura 2 b) esta associagdo
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foi de maior magnitude, como evidenciado na espessura da ligacdo entre estas varidveis na reta
verde usada na ligacdo da rede. Entretanto, como evidéncia na figura, esta associacdo negativa

pode se manifestar com diferentes intensidades nas diferentes colecdes.

Destaca-se os blocos de correlacdes envolvendo as caracteristicas AOL, ALI, ALN cuja
manifestacdo € consistentemente positiva. A este bloco € incluido a caracteristica APA com

associacdo negativa consistente com ALN.

Desempenho de acessos de soja para caracteristicas alvos em programa de

melhoramento da soja

A andlise grafica apresentada pelo Diagrama de Venn (Figura 3) demonstra os melhores

gendtipos selecionados para trés caracteristicas de interesse, sendo elas a MCS, PTN e OLE.

Conjunte N
123:0
23 :0
13 112
12 47
3 48
2 43
1 3

Conjunto N
OLE 123 :

1:MCS ZPTH 3: OLE (a) 23 :
13

12 =
3
2
1

b= R R

-

1:MCS 2: PTN 3: OLE OLE

(b)

Todas as colegdes (20 % de individuos superiores) Colegdo 3 (20 % de individuos superiores)

Figura 3. Diagrama de Venn representando os melhores genétipos para MCS (massa de cem sementes),
PTN (proteina) e OLE (Oleo). Para as quatro colecdes estudadas (a); para a colecao trés individualmente

(b).

Os diagramas apresentados, envolvendo todas as quatro colecdes ou particularizando a
colecdo 3 que envolve segregantes, sao concordantes em apontar a dificuldade de evidenciar
gendtipos que tenham o melhor desempenho considerando simultaneamente as caracteristicas
MCS, PTN e OLE. Nestes diagramas a interse¢do destes trés conjuntos resulta em um conjunto
vazio (Figura 3). A correlacdo negativa entre os caracteres PTN e OLE (igual a -0,70 em todas
as colecoes e -0.73 na colecdo 3) proporcionou conjunto vazio na intersecdo entre conjuntos

dos 20% melhores desempenho nestas caracteristicas de interesse.
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Considerando o enfoque, em termos de concentracdo de esforcos do programa de
melhoramento, na cole¢do 3, recomenda-se investir no potencial dos gendtipos 3, 4, 62 e 83 de
melhor desempenho para as caracteristicas MCS e PTN. Outros gen6tipos de com desempenho
destacdvel também estdo disponiveis nas demais cole¢des avaliadas podendo ser incorporados

ao programa de melhoramento genético.

Se o interesse for o aumento do teor de 6leo associado a maior MCS, deve-se ter ateng¢ao
aos gendtipos 10, 13, 20, 27, 28 e 38 da colecdo 3 de bom desempenho para ambas as

caracteristicas.

4. CONCLUSAO
Os genotipos avaliados apresentaram potencial destacavel em termos de teor de
proteina, atingindo valor médios de 33,40% com maximo de 36,41%. Das quatro colecdes
avaliada, a envolvendo gendtipos de populacdes segregantes apresentou 34.29% de proteina,
com baixa variabilidade exigindo esfor¢os adicionais para incluir formas alélicas mais

favoraveis recorrendo a genotipos de outras colegdes.

A associagdo entre proteina e 6leo foi ratificada como negativa. A correlacdo encontrada

apresentou estimativa de -0.70 considerando todas as colegdes.

Foram identificados gendtipos de bom desempenho que retinam carateristicas de
interesse tais como massa de cem sementes (MCS) e teor de proteina (PTN) ou massa de cem
sementes (MCS) e teor de 6leo (OLE). Entretanto, a interse¢cdo de gendtipos com melhores
desempenhos simultaneos para estas trés caracteristicas sdo vazias, determinada principalmente

pela associacdo negativa entre OLE e PTN.
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CAPITULO 2: Estudo da diversidade genética entre e dentro de colecoes
de soja do sul do Brasil

RESUMO

Diariamente novas cultivares de soja sao desenvolvidas com a finalidade de atender ao mercado
quanto a produtividade de graos e superioridade agrondmica. Aliado a isso os estudos de
diversidade genética auxiliam os programas de melhoramento em sua quantificacdo e
caracterizacdo de gendtipos entre e dentro das colecdes. O objetivo do trabalho foi de
caracterizar e estimar a diversidade genética de gendtipos com base em caracteres quantitativos,
enfatizando também caracteristicas relativas a qualidade industrial. Foram utilizadas quatro
colecdes totalizando 301 gendtipos do programa de melhoramento da UNIJUT do estado do Rio
Grande do Sul. Foi realizado o estudo da diversidade fundamentado na anélise discriminante e
agrupamento pelo método de Tocher. A distribui¢io da variabilidade entre e dentro das colecdes
foi avaliada pelo método da AMOVA e a discriminagcdo dos genétipos foi realizada pelas
funcdes linear e quadrdtica de Anderson, e por fim os melhores gendtipos divergentes foram
observados por diagramas de Venn. A andlise de componentes principais mostrou dois
componentes foram suficientes para explicar 88.38% da variincia disponivel nas caracteristicas
analisadas e a dispersdo grafica evidenciou que as colec¢des 3 e 4 sdo dissimilares. Nenhum
grupo foi estabelecido com exclusividade ou prevaléncia de uma determinada colecdo pelo
agrupamento de Tocher. A AMOVA evidenciou que a cole¢do 1 € mais heterogénea e a cole¢cao
3 é mais homogénea, além disso, 80.45% da variacdo encontrada estd dentro das colecdes. As
andlises discriminantes de Anderson tiveram taxa de erro de 26.44% e 19.96% para as analises
Linear e quadratica, respectivamente, evidenciando que determinados fatores podem dificultar
a classificacdo correta das colegdes. A colecdo de interesse, colecdo 3 apresentou gendtipos
semelhantes entre si, 3 e 4, e 20 e 38, e ambos se mostraram divergentes do gendtipo 38, e a
populacdo base apresentou bons genétipos para teores de proteina e 6leo e massa de cem
sementes e 6leo. Desse modo, conclui-se que existem colecdes que podem ser diferenciadas e
com concentracio de alelos favordveis para caracteristicas de qualidade industrial diversificada.

Palavras-Chave: Melhoramento genético, caracteristicas quantitativas, Diagramas de Venn.
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ABSTRACT

New soybean cultivars are developed every day in order to meet the market's needs in terms of
grain productivity and agronomic superiority. Allied to this, genetic diversity studies help
breeding programs in their quantification and characterization of genotypes between and within
collections. The objective of this work was to characterize and estimate the genetic diversity of
genotypes based on quantitative characters, also emphasizing characteristics related to
industrial quality. Four collections totaling 301 genotypes from the UNIJUI breeding program
in the state of Rio Grande do Sul were used. A diversity study was carried out based on
discriminant analysis and grouping using the Tocher method. The distribution of variability
between and within the collections was evaluated by the AMOVA method and the
discrimination of genotypes was performed by Anderson's linear and quadratic functions, and
finally the best divergent genotypes were observed by Venn diagrams. The principal component
analysis showed that two components were sufficient to explain 88.38% of the variance
available in the analyzed characteristics and the graphical dispersion showed that collections 3
and 4 are dissimilar. No group has been established with exclusivity or prevalence of a given
collection by Tocher's grouping. AMOV A showed that collection 1 is more heterogeneous and
collection 3 is more homogeneous, in addition, 80.45% of the variation found is within the
collections. Anderson's discriminant analyzes had an error rate of 26.44% and 19.96% for the
linear and quadratic analyses, respectively, showing that certain factors can hinder the correct
classification of collections. The collection of interest, collection 3, presented genotypes similar
to each other, 3 and 4, and 20 and 38, and both were divergent from genotype 38, and the base
population presented good genotypes for protein and oil contents and mass of one hundred
seeds and oil. Thus, it is concluded that there are collections that can be differentiated and with
a concentration of favorable alleles for characteristics of diversified industrial quality.

Keywords: Genetic improvement, quantitative traits, Venn diagrams.
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1. INTRODUCAO

A soja possui valor comercial e grande importancia mundialmente. A espécie mais cultivada
de soja atualmente é Glycine max (L.) Merril, uma cultivar melhorada a partir da soja silvestre
(Glycine soja Siebold e Zucc.), e domesticada na China (WEN et al., 2009; VIANA et al.,
2022). Desde entdo, o crescimento do cultivo estd diretamente relacionado com os programas
de melhoramento, que desenvolvem diversas cultivares com alta produtividade, resisténcia a

estresse bidtico e abidtico, e entre outros (AMARAL et al., 2022).

A busca por variedades produtivas e com caracteres agrondmicos superiores € desejavel.
Segundo Vianna et al. (2019) os programas de melhoramento investem principalmente no
desenvolvimento em cultivares com alta produtividade de graos, superioridade agrondmica,
ampla adaptabilidade e estabilidade, além da divergéncia que deve existir entre os genitores, a
detencdo de caracteres favordveis nestes e a alta variabilidade genética. Tal variabilidade
genética € escassa frente a outras culturas. Segundo Carter et al. (2016) somente 17 cultivares
de soja correspondem a cerca de 86% do parentesco na populacdo de soja dos Estados Unidos
lancadas entre 1947 e 1988, e esses cultivares sdo utilizados em programas de melhoramento

em todo o mundo.

Devido ao tipo de reproducdo da soja, a perda da diversidade é um aspecto muito
importante. Essa diversidade tem se mostrado imprescindivel para precaver programas de
melhoramento a respeito da perda do ganho genético, além de ser uma preocupacdo
significativa para o futuro e o desenvolvimento de cultivares da soja. Entretanto, um ponto
negativo € que o processo de melhoramento geralmente ndo envolve etapas que avaliem os
impactos da selecdo na diversidade genética (VIANA et al., 2022). Por isso a importancia dos
estudos de diversidade, principalmente na etapa de selecdo, uma vez que a heterose serd
expressa de melhor forma quando pais contrastantes sdo cruzados durante o processo de

hibridacdo (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Existem diversos estudos e técnicas para analisar a diversidade, e gragas as estimativas de
dissimilaridade o melhorista consegue inferir a respeito da semelhanca e a diferenca entre os
genGtipos. A andlise de dispersdo gréfica, por exemplo, permite avaliar a diversidade entre os
genotipos, geralmente bi ou tridimensionalmente, evitando a perda de informagdes do grau de
similaridade de individuos do mesmo grupo quando acontece a utilizacio de métodos de
agrupamento com matrizes de grau elevado, se mostrando assim, uma 6tima alternativa para o

estudo da diversidade (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011).
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Outros tipos de andlises também sdo utilizados para o estudo da divergéncia genética.
Geralmente ela tem sido quantificada através de métodos multivariados como por exemplo a
andlise de componentes principais e métodos aglomerativos, sendo a escolha do método ideal
definida pela precis@o que o pesquisador almeja, a facilidade da andlise e a forma de obtencdo
dos dados originais (CRUZ, REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Consequentemente, métodos
classificatérios como andlise discriminante permitem identificar varidveis que separam grupos
e permitem a predicdo de gendtipos quanto ao pertencimento ao grupo mais adequado

individualmente (BIANCHINI et al., 2020).

Um enfoque importante € quantificar e caracterizar a diversidade genética entre
gendtipos de uma cole¢@o de trabalho em relagdo a outras colecdes disponiveis no banco de
germoplasma para ter uma medida comparativa da variabilidade disponivel e de materiais
recorrentes caso seja necessdrio a sua ampliacdo. Estudos da diversidade entre e dentro de
colecdes permitem estabelecer um histérico de possiveis causas em que a variabilidade foi
preservada, ampliada ou restringida tendo em vista os objetivos e as acOes diretas, ou indiretas,

do melhorista para a formacao das cole¢des base.

Ha tendéncia do mercado consumidor, em especial quando se trata de exportagdes, de se ter
um padrdo de cultivares com maior teor de 6leo e proteina para usos diversos. Entretanto, em
funcdo da remuneracdo do produto da soja se fundamentar na quantidade produzida, pouca
énfase foi dada ao aumento dos componentes determinantes da qualidade industrial e, assim, as
colecdes estabelecidas, quando avaliadas no contexto da variabilidade das caracteristicas de
qualidade, podem manifestar diferentes padroes uma vez que a selecio e a fixagdo de formas
alélicas favordveis podem ter ocorrido de forma totalmente aleatéria uma vez que foram

involuntariamente negligenciadas em detrimento do alcance da maior produtividade de graos.

Além disso, os estudos de diversidade genética da soja tém gerado informacdes
importantes para o gerenciamento e a avaliacdo de germoplasmas. Geralmente, eles sdo
realizados com base em informagdes agrondmicas e morfoldgicas, e genealdgicas (SILVA et
al., 2017). Sendo assim, o presente trabalho tem o objetivo de caracterizar e estimar a
diversidade genética de genotipos da soja (Glycine max (L.) Merrill), envolvendo diversas
colecoes, com base em caracteres agrondmicos quantitativos, enfatizando também

caracteristicas relativas a qualidade industrial da soja.

2. MATERIAL E METODOS

2.1. Descricao do Experimento
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O material genético utilizado € proveniente do programa de Melhoramento Genético Linha
Graos e Coberturas da Universidade Regional do Noroeste do Rio Grande do Sul (UNDJU).
Experimento Nutraceuticos realizado no municipio de Campos Borges, estado do Rio Grande
do Sul, com clima definido como clima subtropical imido. O delineamento utilizado foi de
blocos aumentados, em que quatro cole¢des foram testadas.

Tabela 1. Identificagdo das progénies e do niimero de individuos correspondentes a cada uma. Sendo

F», populacdo base; CV, cultivares testemunhas, CB e F; e F; sdo segregantes, sendo F4 e F; linhas
avancadas

Progénies (Classes) Genétipos

CB 154

Cv 22
Segregantes de F4 e F; 87
F 38

Total 301

Os dados referentes a dez caracteristicas quantitativas e de qualidade industrial foram

coletados e transformados em uma tabela de médias.

2.2. Caracteres Agronémicos avaliados

As dez caracteristicas analisadas foram massa de 100 sementes (g) (MCS) que
representa um dos componentes primérios da produgdo de graos e outras representativas da
qualidade industrial que sdo: Proteina (%) (PTN), Oleo (%) (OLE), Fibra (%) (FIB), Cinza (%)
(CIN), Acido Palmitico (%) (APA), Acido Estedrico (%) (AENS), Acido Oleico (%) (AOL),
Acido Linoleico (%) (ALI), Acido Linolénico (%) (ALN).

Inicialmente, as amostras de 100 gramas de sementes da soja foram limpas e aferidas.
Posteriormente, o valor de umidade da foi corrigido para 13% de umidade. Essa umidade é
indicada para o armazenamento de graos e evitar danos mecanicos e latentes, além de pragas,
uma vez que sementes colhidas superior a 6tima tende a sofrer danos mecénicos e latentes e

inferior a 6tima tende a sofrer danos imediatos (LORINI et al., 2020).

Ap6s a correcdo da umidade relativa foram estabelecidas amostras de 55 gramas foram
levadas ao espectrofotdmetro para a andlise das caracteristicas PTN, OLE, FIB, CIN, APA,

AES, AOL, ALI, ALN.

2.3. Procedimentos Biométricos

Para fins de reconhecimento de padroes
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Inicialmente, foi realizado estudo da diversidade genética, fundamentado na andlise
discriminante, em que a énfase € realcar a diversidade dos centroides representativos das quatro
colecdes estudadas. Assim, a andlise de componentes principais foi realizada depois que os
dados médios foram padronizados. Os padrdes de dispersdao permitiram o reconhecimento da

variabilidade entre centroides e entre gendtipos que constituiam cada colec¢ao.

Nestes estudos, procurou-se enfatizar a diversidade relativa das colecdes 3 (Segregantes
de F4 e F7) e 4 (populacdo F2) em relacao as demais tendo em vista a concentragao de esforgos

no melhoramento de tais colecdes.

O reconhecimento dos padrdes e seu grau de diversidade foi avaliado por meio da
técnica de agrupamento de otimizagdo de Tocher, evidenciando a similaridade entre genotipos
provenientes da mesma cole¢@o ou de colecdes diferentes. Para este estudo, utilizou-se a matriz

de distancia euclidiana média padronizada cuja distancia é dada por:

1
diiy = ;Z(Yij ~ Yyj,)?
J

Em que:

v = nimero de caracteristicas estudadas

Y;j= valor observado (padronizado) do i-€simo gendtipo, para a j-€sima caracteristica

Para fins de quantificacdo da variabilidade entre e dentro de colecdes

A distribui¢do da variabilidade genética entre e dentro das cole¢des foi avaliada pela
metodologia AMOVA (andlise de variancia molecular), descrita por Excoffier et al. (1992).
Nesse método, a matriz de distancias entre todos os pares de genétipos € utilizada em um
esquema de andlise de varidncia hierarquizada, produzindo estimativas de componentes de

variancia que mede a diferenciacdo entre elas.

O esquema da analise de variancia molecular (AMOVA), com dados agrupados em dois

niveis hierdrquicos, € apresentado a seguir:
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Tabela 2. Esquema da AMOVA com dados em dois niveis hierarquicos. GL, graus de liberdade; SQ,
soma de quadrados; QM, quadrado médio; E(QM) esperanga do quadrado médio; g, nimero de colecdes;
SQE, soma de quadrados entre; QME, quadrado médio entre; N, nimero de gendtipos; SQD, soma de
quadrado dentro, WMD, quadrado médio dentro; SQ, soma de quadrados totais.

Fonte de Variacaio GL SQ QM E(QM)

Entre Colecdes g-1 SQE QME 57 + No3

Dentro Cole¢ées  N-g SQD QMD 6'1'2

Total N-1 SQT - o

~No

em que N representa o nimero médio de gendtipos amostrados por colecao. Com amostras de

tamanhos desiguais, N é obtido por:

2
N?
~  N-Xipr

= 01 sendo Ni o nimero de gendtipos da i-ésima colecdo. E g igual ao

nimero de colecoes.

Os estimadores dos componentes de variancia que expressam as diferenciacdes entre e

dentro de subpopulacdes sdo obtidos por meio de:

A A~ ME-QMS
62 = QMD ¢ 52 = LU
t N

2

O coeficiente de correlagdo entre genotipos, amostrados aleatoriamente entre colecoes,

€ dado por:
COU(Yij,Yi 1)
— — J
r= ¢sr =
\/V(Yi PV (Yijn)

%
logo, ¢ ST = —5, ¢ uma medida da diversidade relativa entre as cole¢des avaliadas.

or

Um estudo das diferengas médias entre as colecdes foi apresentado com apresentacao

dos valores médios em graficos em forma de teia.

Para fins de discriminacdo das colecoes
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Neste estudo, foi utilizada a andlise discriminante proposta por Anderson (1958), linear
e quadratica, em que se consideram as informacdes dos gendtipos sabidamente pertencentes a
diferentes colegdes. A partir dessas informacdes sdo geradas fungdes, que sdo combinacdes
lineares das caracteristicas avaliadas e tém por finalidade promover a melhor discriminacao

entre os individuos, alocando-os em suas devidas colecdes.

Uma vez obtidas as funcdes discriminantes, foi avaliado a sua eficicia, que € dependente
do grau de dissimilaridade entre as colecdes analisadas e, principalmente, da quantidade e
qualidade das varidveis consideradas na discriminag¢do. Como as func¢des discriminantes sao
obtidas a partir de andlises prévias de observagdes que se supde serem, de fato, pertencentes as
colecdes pode-se calcular a probabilidade de ma classificacao, reclassificando toda observacao

até entdo disponivel. A classificagdo de uma observagao pertencente a uma colegéo 7; em outra

€ indicativo de menor eficiéncia da funcido discriminante estimada, contribuindo para o

acréscimo na taxa de erro aparente.
Para fins de reconhecimento de genotipos divergentes e de bom desempenho

Uma avaliacdo simultanea do potencial e da diversidade de genétipos de colecdes de
interesse (colecdes 3 e 4) foi realizado. As caracteristicas utilizadas foram massa de cem
sementes, teor de proteina e teor de Oleo, e destacado o desempenho dos 20% melhores
gendtipos em diagrama de Venn. Esta andlise foi complementada com estudo multivariado por
meio da técnica de componentes principais aplicados unicamente aos genotipos de cada colecao

referida (colecdes 3 e 4).

Todas as analises estatisticas foram realizadas utilizando o programa Genes (CRUZ,

2016).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Estudo da diversidade genética e reconhecimento de padroes de colegcoes

E reconhecido a importancia da agdo de programas de melhoramento genético para a
obtenc¢do de materiais superiores que atendam aos interesses do produtor e consumidor da soja.
Entretanto, tendo em vista alguns aspectos genéticos relativos as correlagdes desfavoraveis
entre caracteres importantes de qualidade industrial e destes em relacdo a caracteres de
produtividade a variabilidade, quando estudada no contexto das caracteristicas que refletem a
qualidade industrial, ndo tem um padrao definido. Pela remunera¢do direcionada a quantidade

produzida, espera-se que programas diferentes de melhoramento (que geram diferentes
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colecdes) possam ter buscado a fixacdo de formas alélicas favoraveis para estas caracteristicas.
Entretanto, como as caracteristicas de qualidade foram negligéncias, o padrao de variabilidade
pode, ou ndo, ser completamente discordante de uma colecao para outra levando a necessidade
de ser conhecido. A andlise discriminante, por componentes principais, apresentada na Tabela
1 e Figura 1 permite inferir sobre o padrdo de quatro colecdes estudadas com énfase em

caracteristicas de qualidade industrial.

A andlise de componentes principais (Tabela 1) mostrou que dois componentes foram
suficientes para explicar o 88.38% da variancia disponivel nas dez caracteristicas principais
origindrias considerando os quatro centroides representativos das colecdes. Estatisticamente,
seriam necessarios apenas 3 componentes (menor entre os valores v — ndmero de varidveis e c-
1, sendo ¢ o nimero de colecdes). Nesse caso, uma vez que o primeiro e o segundo componentes
conseguiram reter acima de 80% da variabilidade existente de maneira satisfatdria, a dispersao
grifica bidimensional é recomendada (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO 2012). A dispersao

grifica € demonstrada na Figura 1.

Ao observar a dispersdo gréafica na Figura 1, num primeiro momento € dito que as
colecdes sdo consideradas similares, visto que as quatro colecdes apresentam padrdes de
dispersdo préximos e aleatorio entre si (Figura la) com bastante sobreposi¢cdo de pontos
representativos dos genétipos das quatro colecdes. Entretanto, ao analisar separadamente as
colecdes 3 (segregantes avancadas em F4 e F7) e 4 (populagdo base F2) na Figura 1b, é possivel
perceber uma diferenciagdo entre elas, uma vez que a colecdo dois encontra-se majoritariamente
situada na regido superior e a colecao quatro na regido inferior do gréfico, dito isto, é possivel

dizer que as colegdes 3 e 4 sdo consideradas dissimilares.

Percebe-se, que a colecdo 1, CB, apresenta o maior grau de dispersao pelo grafico, nao
se diferenciando das demais colecdes. Isso indica que a variabilidade dentro da colegdo € alta,
porém ao se comparar a variabilidade desta entre as outras cole¢Oes essa variabilidade é

pequena.

Tabela 1. Diversidade genética entre acessos representativos de quatro cole¢des de soja, por meio da
técnica de componentes principais. Var, estimativa de variancia; Acum, varidncia acumulada; MCS:
massa de cem sementes; PTN: Proteina; OLE: C)leo; FIB: Fibra; CIN: Cinza; APA: 4cido palmitico;
AES: acido estearico; AOL: acido oleico; ALI: acido linoleico; ALN: acido linolénico.

Var Acum MCS PIN OLE FIB CIN APA  AES AOL  ALI ALN
6.87 6870 03622  0.0095 03569 -0.2671  -0.3261 03374 -03721 -0.3193 03702  -0.2691
1.97 88.38  0.1689  0.6155  -0.2511  -0.5008 02135 -0.0764  0.1462 02278  0.0159 -0.3923
116 100,00  -0.192 04674 00243  0.1184 03933 04215 00773 -04121 02236 04145




52

32 295 427 4245 A2 M5 M7 145 M2 4095 407

-132 1295 27 1245 122 -119.5 17 145 112 -109.5 107 cP1

CcP1

A. Dispersao de genétipos de todas as B. Dispersao de genétipos das colecdes
colecdes. segregantes (verde) e F2 (laranja).

Figura 1. Dispersdo grafica de escores de genétipos de soja representativos de quadro colegGes,
destacando 1 (azul) origem CB, 2 (vermelho (CV), 3 segregantes (verde) e 4 populacdo F2 (laranja).

CP1, componente 1; CP2, componente 2.

Os resultados revelam que as colecdes estdo sendo estabelecidas com enfoque diferente
de forma que em algumas priorizaram, direta ou indiretamente, o enriquecimento de formas
alélicas favordvel para um componente de qualidade e outros contemplaram outros
componentes. O reconhecimento deste fato, além de importante per se, orientard o melhorista
a estabelecer combinacdes hibridas para que a deficiéncia de desempenho em genétipos de uma

colecdo possa ser superada pela inclusdo de fontes favordveis oriundas de outra colecao.

Um estudo mais pormenorizado, com base nos valores médios obtidos pelas cole¢des,
pode ser visualizado na Tabela 2. Pelo teste Tukey, foi possivel diferenciar estatisticamente a
5% de probabilidade a colegdo trés das demais colegdes, indicando que a caracteristica MCS
apresenta alto desempenho, mas € superada, estatisticamente, pela colecdo 2 (CV). Além dessa
caracteristica, foi possivel diferenciar a cole¢do alvo estatisticamente para a caracteristicas
PTN, sendo dela a maior média entre as quatro cole¢des. Para as demais oito caracteristicas,
sendo elas, OLE, FIB, CIN, APA, AES, AOL, ALI, ALI, ALN, a colecao trés se diferenciou

de algumas colecdes, porém nao se sobressaiu em relagdo as demais.
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Tabela 2. Desempenho médio das cole¢des com destaque para os gendtipos representativos da populacdo
segregante (vermelho) e F2 (preto) para dez caracteristicas agronomicas. MCS: massa de cem sementes;
PTN: Proteina; OLE: Oleo: FIB: Fibra; CIN: Cinza; APA: 4cido palmitico; AES: 4cido estedrico; AOL:
acido oleico; ALI: acido linoleico; ALN: acido linolénico.

- o Caracteristica 1 2 3 4
MCS 15.11c  17.86a 1658  14.32d
PTN 33.01b  3297b 34292  33.22b
OLE 19.18ab  19.44a  19.00b  18.59¢
FIB 594a  58Ib  580b  59la
CIN 5152 5.12b  5.16a  5.17a
APA 10.19a  1023a  102a  9.17b
AES 4152 4.12a 4152  4.18a
[ J— AOL 22.17b  2245b  23.01b  25.77a
M coos e ALI 593b  6042a  59.90ab  56.85c
ALN 2.94a 150c  1.89bc  2.54ab

(*) Médias seguidas pelas mesmas letras, na horizontal, ndo diferem entre si pelo teste Tukey a 5% de
probabilidade.

A Tabela 2 € acompanhada de um grafico, na forma de teia, em que se evidencia o
grande contraste entre as colecOes 3 e 4. Pelo teste Tukey, apenas as médias das caracteristicas
CIN, AES e ALN ndo diferiram para estas duas cole¢des, porém existe uma clara diferenciacao
para as demais caracteristicas. A cole¢do 3 tem estimativas superiores em relacdo a colecdo 4
para MCS, PTN e OLE, mas estimativas inferiores em relacdo a AOL. Assim, apesar de serem
duas colecdes em uso pelo programa de melhoramento elas requerem atencao diferenciada. A
escolha de como tais colecdes sdo conduzidas, e as estratégias de selecdo, direta ou indireta,
podem conduzir a um produto muito diferenciado ou distanciado dos objetivos de manter a

qualidade industrial.

Uma forma auxiliar de constatar o padrao de diversidade dos genodtipos das colegoes €
apresentado na Tabela 3. O agrupamento de Tocher revela que nenhum grupo (ndo unitério) foi
estabelecido com exclusividade ou prevaléncia de uma determinada colecdo. Adicionalmente
informa que algum tipo de diferenciacdo possa existir quando se real¢ca colecdes particulares,

como destacado na Figura 1b.
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Tabela 3. Padrio de agrupamento de gendtipos de soja representativos de quatro colegdes (1 = CB, 2 =
CV, 3= segregantes e 4 populacdes F2), obtido a partir da distancia euclidiana média padronizada e uso
do método de otimizacdo de Tocher.

Grupos Acessos (Colecoes)

I 1133131333331113333133131333113
3311331111113131134133213121311
1333111111323231111141411113131
1341411313131331333233331113113
1113331132411412411141143114113
3113121111423431113313313111233
1111111431141 144134321134411311
2112333111 111122111111143412131
411411434141 1314411112341322113
2 4

I 441444331111

I 1114

v 12

v 2

VI 4

Variabilidade entre e dentro colecoes

A Tabela 4, apresenta a variancia média de cada populagdo e a andlise de variincia

molecular (AMOVA), que foi utilizada com a finalidade de particionar a variag¢do entre e dentro

das colecdes. Resultado demonstra que a colecdo que apresentou maior distancia média, ou

seja, maior dispersao, foi a cole¢do 1, cerca de 34.93, seguida das colegdes 3, 4 € 2, com valores

de 13.49, 11.88 e 4.66%. E interessante notar que a cole¢io 2 apresenta individuos mais

homogéneos, eles se apresentam menor distincia média, e a colecdo 1 constitui-se de individuos

mais heterogéneos.
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Tabela 4. Resultado da diversidade entre e dentro de colecdes obtido pelo método da AMOVA de
Excoffier et al. aplicado a matriz de dissimilaridade representada pelo quadrado da distancia euclidiana
padronizada. Pop, indica as populagdes; Ni, nimero de individuos; DistMédia, distdncia média; FV,
Fonte de Variacdo; GL, graus de liberdade; SQ, soma de quadrado, QM, quadrado médio.

Pop Ni  DistMédia FV GL SQ QM 6  0%(%)
1 154 34.93 Entre 3 10.7921 3.5974 0.0532 19.554
2 22 4.66 Dentro 297  64.9582 0.2187 0.2187 80.446
3 87 13.49 Total 300  75.7503 0.2525 0.2719 100
4 38 11.88 @st = 0.1955

A maior parte da variagdo foi particionada entre e dentro das cole¢des, que corresponde
a aproximadamente 80.45% dentro das colecdes. A parcela inferior da variagdo,
aproximadamente 19.55%, foi encontrada entre as colecOes. Isso indica que as colegdes
apresentam estrutura genética consideravel. Além disso, o @st, pardmetro de diferenciacio
genética entre as populacdes foi de aproximadamente 0.20. Tal resultado reforca as andlises
anteriores, indicando uma alta variabilidade dentro das cole¢des, mas dificultando a distin¢g@o
entre as quatro colecdes. Por isso, € importante utilizar outras metodologias complementares
para compreender e inferir a respeito das diferencas existentes, principalmente, entre a cole¢do
trés e as demais. Wen et al. (2009) encontraram uma variag¢ao particionada em subpopulacdes
geograficas da soja anual silvestre na China de 2.70% e 9.30% entre e dentro respectivamente.
Tiwari et al. (2019) encontraram a variancia entre ¢ dentro em valores de 31.39% e 61.69%
comparando trés grupos com 148 acessos indianos de soja, € obtiveram estimativa média
aproximadamente de @ST 0.84 dos trés grupos. Viana et al. (2022) encontraram estimativas de

11.33 e 88.66 de variacdo entre e dentro das populagdes de soja estudada, e Dst de 0.11.
Discriminagdo entre as populacdes

Como as cole¢des sao diferentes, as andlises linear e quadratica de Anderson apresentam
a proposta de classificar os individuos em suas respectivas colecdes de maneira correta,
minimizando a probabilidade da classificacdo total equivocada (CRUZ et al., 2022). A andlise
linear classificou os individuos com uma Taxa de Erro Aparente (TEA) de 26.24%. Destaca-
se, o fato de que esta andlise linear ndo classificou erroneamente nenhum individuo das cole¢des
2 e 3 dentro da colecdo 4, e esta ultima teve uma taxa de acerto de 89.47%, ndo classificando
nenhum individuo dentro da colecdo 2. Ja a andlise quadrética, apresentou uma TEA de 18.93%,

repetindo a classificagdo em que nenhum individuo das colegdes 2 e 3 sdo erroneamente
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classificados dentro da colecdo 4, sendo o inverso verdadeiro, pois esta tltima nao teve nenhum

individuo classificado dentro das colecdes 2 e 3.

Quando a taxa de erro aparente € alta deve-se concluir que as colecdes analisadas nao
sdao suficientemente diferenciadas para que possam ser distinguidas por meio das fun¢oes
discriminantes. Ou, as cole¢des analisadas, apesar de serem diferenciadas, ndo puderam ser
distinguidas em razdo da quantidade e qualidade das varidveis consideradas na discriminagao.
Na literatura, estudos utilizando a andlise discriminante de Anderson sdo diversos e algumas
andlises sdo bem-sucedidas e outras nem tanto. Amaral er al. (2022) obtiveram uma taxa de
erro aparente de 50.59% ao classificar 1517 gendtipos de soja em 11 populacdes diferentes.
Bianchini et al. (2020) verificaram TEA de 36.5% ao classificar diferentes técnicas de manejo

de plantas daninhas na cultura da soja,

As classificagdes erroneas dos gendtipos podem se dar por quatro motivos principais.
Primeiramente, as populac¢des/colecdes podem ser muito homogéneas em sua genealogia, ainda
pode ocorrer que o nimero de varidveis analisadas € insuficiente para a classificagdo correta
dos genoétipos, pode acontecer ainda que tais caracteristicas apresentam baixa qualidade
discriminatéria, e por fim, a abordagem estatistica é inadequada (CRUZ; CARNEIRO;
REGAZZI, 2014).

Tabela 5. Resultado da andlise discriminante, linear e quadratica, proposta por Anderson considerando
informacdes de genétipos de soja representativos de quatro colecdes. TEA, taxa de erro aparente.

Linear Quadratica
Colecao* 1 2 3 4 1 2 3 4
1 114 11 15 14 119 9 18 8
2 2 15 5 0 0 19 3 0
3 12 16 59 0 9 7 71 0
4 3 0 1 34 3 0 0 35
TEA 26.24  Erros 79/301 18.93  Erros 57/301

(*)1 = CB; 2 = CV; 3 = segregantes; 4 = populacao F2.

Gendtipos divergentes e de melhor potencial das colecoes 3 e 4

Considerado o interesse particular de utilizar genétipos da colecdo 3, representada por
linhagens segregantes em F4 e F7 conduzidos pelo programa de melhoramento Universidade

Regional do Noroeste do Rio Grande do Sul (UNIJUf), torna-se fundamental uma boa

caracterizacdo e o entendimento da diversidade genética desta cole¢do e uma comparacdo do
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desempenho relativo em relagdo a outras trés colecdes com genétipos utilizados nesta

experimentacao.

Ao observar os escores dos melhores 20 gendtipos presentes dentro da colecdo (Figura
2), percebe-se que os genétipos 3, 4, 61, 62 e 83 sdo gendtipos melhores para duas
caracteristicas em questdo, que sdo a massa de cem sementes e o teor de proteina. Ademais, os
gendtipos 10, 13, 20, 27, 28 e 38 sdo considerados bons para as caracteristicas massa de cem
sementes e teor de 6leo. Ainda é possivel observar no Diagrama de Venn que ndo foram
encontrados gendtipos que apresentem melhores estimativas para o teor de 6leo e de proteina e

que também para massa de cem sementes, e teores de proteina e 6leo.

A dificuldade em encontrar genétipos que sejam destacdveis para os teores de proteina
e Oleo se da principalmente devido a correlacio negativa ji encontrada entre estas duas
caracteristicas em estudos anteriores, estimativa de -0.73. Porém, é possivel perceber dentro
dos gendétipos selecionados, a dispersdo destes no grafico de componentes principais mostra a
existéncia de genotipos mais semelhantes e divergentes entre si. Os gendtipos 3 e 4, assim como
os gendtipos 20 e 38, sdo semelhantes entre si, que por sua vez, sdo muito divergentes do
gendtipo 28. A distribuicdo dos gendtipos auxilia o melhorista no planejamento de
cruzamentos, visando explorar a variabilidade entre os genétipos, o que justifica a relagdo dos

genotipos entre si.
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Grupos
W MCS-PTH
W MCS-0LE

s 34

1 fha |||

112

c2 23

/ Cc3

Destaque dos 20 gendtipos superiores em

cada caracteristica principal Varidncia acumulada de 60,78%

Figura 2. Dispersdo grifica de escores de gendtipos de soja representativos da colecio caracterizada
como populacdo segregante, em relacdo a eixos estabelecidos por componentes principais. Destaque
em relacdo aos gendtipos superiores considerando os conjuntos de intersecdo de superioridade de
desempenho conforme ilustrado no diagrama de Venn. MCS, Massa de cem sementes; PTN, teor de
proteina; OLE, teor de 6leo; C1, componente 1; C2, componente 2, C3, componente 3.

Ao considerar a populacao base (F2) pode-se perceber que existem melhores genotipos
que atendem a intersec¢do de serem melhores para MCS e PTN, como no caso dos genotipos 3,
11 e 30. Outros genétipos foram destacdveis para o OLE e MCS, como no caso do genétipo 37.
Verificou-se também, genétipos que foram melhores para OLE e PTN, como no caso do
gendtipo 36. Sendo assim, o programa de melhoramento deve investir nestes genotipos, em
especial no genétipo 36, uma vez que ele apresenta potencial simultaneo para as caracteristicas

de PTN e OLE.
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Grupos
W MCS-PTH
M mcs-PLE
M pTH-OLE

s c3

155 c1 265

Variancia acumulada de 74,248%

Destaque dos 10 genétipos superiores em cada

caracteristica principal

Figura 3. Dispersdo grifica de escores de gendtipos de soja representativos da colecdo caracterizada
como populagdo F2, em relagao a eixos estabelecidos por componentes principais. Destaque em relagio
aos gendtipos superiores considerando os conjuntos de intersecdo de superioridade de desempenho
conforme ilustrado no diagrama de Venn. MCS, Massa de cem sementes; PTN, teor de proteina; OLE,
teor de 6leo; C1, componente 1; C2, componente 2, C3, componente 3.

4. CONCLUSAO
A andlise de reconhecimento de padrdes evidenciou a existéncia de cole¢des diferenciadas
e com concentracdo de alelos favordveis para caracteristicas de qualidade industrial

diversificada;

A andlise discriminante quadratica apresentou taxa de erro aparente elevada (estimativa de
18.33%) mas revelou que a discriminagdo entre duas colecdes de interesse € elevada indicando
que as caracteristicas de qualidade foram, direta ou indiretamente, alteradas de forma divergente

e contribuiram para esta diferenciacao.

Foi identificado em duas cole¢des de interesse, os gendtipos de melhor desempenho e que
retinem desempenho destacdvel para as carateristicas como massa de cem sementes (MCS) e
teor de proteina (PTN) ou massa de cem sementes (MCS) e teor de 6leo (OLE). Entretanto, a
intersecdo de gendtipos de melhor desempenho simultineo para estas trés caracteristicas
promovem, como ilustrado em diagrama de Venn, conjunto vazio, determinado principalmente

pela associacdo negativa entre OLE e PTN.
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