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Esta dissertagdo € proibida para quem sabe conceituar gene;
E proibido para quem sabe melhoramento;
E proibida para quem entende da cultura da soja;

E proibido para quem ndo quer ler aqui o que ja sabe.

Nao escrevi pesquisando;
Parti das experiéncias de alguns professores e dos amigos;
Nestas paginas ndo escrevi uma tese € nem sobre a soja;

Tese ¢ algo cientifico e a soja tem gosto de mato.

Nao escrevi ou descrevi sobre coisa alguma;
Confesso: ‘O que eu almejei € impossivel’;
Mas, fundamentei algo na pratica;
Aos familiares in memorian, dedico;

Aos tios, tias, primos € primas, ofereco.
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RESUMO

NAOE, Lucas Koshy, D. S., Universidade Federal de Vigosa, fevereiro de 2004.
Selecdo para alto teor protéico em sementes de soja em populacoes de
retrocruzamentos. Orientador: Carlos Sigueyuki Sediyama. Conselheiros:
Everaldo Gongalves de Barros e Maurilio Alves Moreira.

O melhoramento vegetal ¢ um processo longo e caro, de modo que
quaisquer procedimentos metodologicos que auxiliem na tomada de decisdao
durante a selec@o das linhagens mais promissoras sdo extremamente importantes.
Este trabalho teve como objetivo avaliar as distribuicdes das freqiiéncias das
populagdes de retrocruzamento de soja, bem como selecionar as provaveis
linhagens promissoras para alto teor de proteina nas sementes. Utilizando-se de
um modelo linear misto ha possibilidade de se fazer a predicdo de efeitos
aleatorios, na presenga de efeitos fixos, por meio dos BLUP’s (best linear
unbiased prediction) que sdo de grande valia no melhoramento. Os experimentos
foram conduzidos em trés municipios do Estado de Minas Gerais, Capinopolis,
Oratorios e Vigosa entre os anos de 1999 e 2001. Linhagens de soja foram
obtidas pelo método de retrocruzamentos utilizando como progenitores
recorrentes as variedades OCEPAR 13, COODETEC 201, COODETEC 202,
COODETEC 205, como progenitores doadores para alto teor de proteina nas
sementes, as linhagens BARC 8 e BR 80 14887. O método utilizado para
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determinacao do teor de proteina das sementes foi o Kjeldahl. Concluiu-se que as
estimativas de componentes de varidncia, assim como as estimativas de
herdabilidade, baseada na maxima verossimilhanga restrita, apresentaram-se com
magnitudes baixas; selecionando-se somente entre as linhagens que apresentaram
maiores valores preditos pelo BLUP, houve aumento do parentesco na populagao
e; a utilizagdo do BLUP para auxiliar sele¢do de linhagens promissoras mostrou-
se satisfatoria. As distribui¢des das observagdes e, em conseqiiéncia, a natureza
da variagdo genética, foi avaliada por meio da analise da curtose e da assimetria
das distribuicdoes nas populagdes RC,F,. Observou-se que a média do teor
protéico foi deslocada positivamente, indicando potencial para o
desenvolvimento de linhagens promissoras, com maior teor de proteina nas
sementes; a variabilidade do teor de proteina dentro das populacdes depende
somente da presenca de poucos alelos nas diferentes populagdes; no segundo
retrocruzamento, as populagdes tendem a apresentar distribuicdo mesocurtica ou
leptocurtica e, por meio da estimativa de assimetria, foi possivel constatar efeito

de dominancia em algumas das populagdes avaliadas.
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Abstract

NAOE, Lucas Koshy, D. S., Universidade Federal de Vicosa, February 2004.
High-protein soybean seeds selection in Backcross populations. Advisor:
Carlos Sigueyuki Sediyama. Committee Members: Everaldo Gongalves de
Barros and Maurilio Alves Moreira.

The plant breeding is a long and expensive process, so that any
methodological procedures that aid taking decision during the selection of the
most promising lines is extremely important. This work had as objective to
evaluate the frequencies distributions of soybean backcross populations, as well
as to select the probable promising lines for high protein content in the seeds. By
using a mixed linear model, there is the possibility to predict the aleatory effects,
in the presence of fixed effects, through BLUP's (best lineal unbiased prediction)
that are of great value in breeding programs. The experiments were accomplished
in three locations of the Minas Gerais State: Capinopolis, Oratorios and Vigosa
from 1999 to 2001. The soybean lines were obtained by the backcross method,
using as recurrent ancestors the varieties OCEPAR 13, COODETEC 201,
COODETEC 202, and COODETEC 205, as donors ancestors for high protein
content in the seeds, the lines BARC 8 and BR 80 14887. The method used for

determination of the seed protein contents was the Kjeldahl. It was concluded



that the estimates of variance components, as well as the heritabilities estimates,
based on the maxim restrict likelihood, presented low magnitude; selecting only
among the lines that presented larger predicted values by BLUP, it was increased
the relationship in the population and; the use of BLUP to aid selection of
promising lines was shown satisfactory. The distributions of the observations
and, in consequence, the nature of the genetic variation, were evaluated through
the analysis of the kurtosis and of the asymmetry of the distributions in the RC,F,
populations. It was observed that the protein content average moved positively,
indicating potential for the development of promising lines, with higher seed
protein content; the variability of the protein content inside the populations
depends only upon the presence of few alleles in the different populations; in the
second backcross, the populations tend to present mesokurtic or leptokurtic
distribution and; through the asymmetry estimate, it was possible to verify

dominance effect in  some of  the appraised  populations.
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1. INTRODUCAO

Um dos meios empregados no melhoramento de plantas ¢ a introducao de
genes de linhagens exoticas. Os programas de melhoramento de soja do Brasil,
embora o pais seja o segundo maior produtor mundial dessa leguminosa,
apresentam grande dependéncia de materiais exoticos uma vez que a base
genética do germoplasma brasileiro ¢ estreita. Atualmente, as introdugdes de
material genético exdtico estdo voltadas para o desenvolvimento de variedades
com caracteristicas especiais para atender demandas especificas.

O método de retrocruzamento ¢ utilizado quando se deseja traspassar
apenas um ou poucos genes de uma variedade ou linhagem para uma variedade
comercial. E muito usado para a incorporagdo de resisténcia a doengas nas
variedades em que a suscetibilidade pode comprometer a estabilidade da
producdo. A variedade em que se deseja incorporar a resisténcia (recorrente) €
cruzada com a variedade ou linhagem doadora (ndo recorrente). A seguir, a
variedade recorrente ¢ utilizada em retrocruzamentos sucessivos com sua
descendéncia, sendo mantida a caracteristica ou o gene desejado do ndo
recorrente.

Na maioria dos programas de retrocruzamento de soja, a selecdo em cada
ciclo ¢ baseada no rastreamento da caracteristica desejada a ser incorporada em

outra variedade, embora em alguns poucos casos sejam utilizados marcadores

moleculares para acelerar a recomposi¢do genotipica do recorrente na



descendéncia e/ou rastreamento da caracteristica alvo (GUIMARAES e
MOREIRA, 1999).

Atualmente, na maioria dos programas de retrocruzamentos, a selecdo ¢
baseada apenas em caracteristicas qualitativas, ou seja, que sdo determinadas por
poucos genes, ¢ tem sido muito eficiente no melhoramento de plantas (JENSEN,
1988). Exemplos recentes sdo a obtencdo das variedades de soja DOKO RC a
partir de DOKO (KIIHL et al., 1999) e Cristalina RCH a partir de Cristalina.
Entretanto, para caracteristicas quantitativas, poucos trabalhos tém sido
desenvolvidos, sendo que a maior dificuldade reside no estabelecimento de
critérios de selecao durante os ciclos de retrocruzamentos.

O problema fundamental na selecdo de genitores em programas de
melhoramento ¢ obter uma predicdo do valor genético tdo acurada quanto
possivel, por meio da observagdao do valor fenotipico. A selegdo ¢ eficiente desde
que o individuo seja comparado com outros individuos que foram avaliados nas
mesmas condicoes ambientais, sendo este posteriormente indicado
especificamente para o ambiente avaliado.

Na maioria dos casos, os dados utilizados em estudos de melhoramento
vegetal sdo referentes a experimentos que estdo localizados em diversas regioes
e, portanto, sujeitos a diferentes condi¢des. Nesse contexto, os dados devem ser
ajustados para uma base comum em termos de efeitos ambientais identificaveis,
como altitude, manejo e solo em que as observacdes foram coletadas. Esses
ajustes sdo necessarios para melhor comparacao entre os individuos candidatos a
selecdo, ou seja, uma melhor avaliagdo genética. Outro problema comum ¢ a
perda de tratamentos, repeticdes ou localidades nos ensaios experimentais, este
fato gera desbalanceamentos dos dados.

O uso de metodologias adequadas para a avaliagdo genética possibilita
identificar com maior acurdcia as linhagens geneticamente superiores que
deverao ser utilizadas no processo de hibridagdo, permitindo alcancar, em menor
espago de tempo, o almejado progresso genético. A selecdo de individuos
promissores pode ser baseada na melhor predicdo linear ndo-viesada do valor

genético, a qual ¢ obtida por meio da metodologia de modelos mistos. Essa



metodologia, em substituicio aos modelos de andlise de variancia, foi
desenvolvida por HENDERSON (1959, 1963) para analisar dados
desbalanceados no melhoramento de gado de leite. A teoria de modelos mistos na
selecdo de linhagens de soja, para aumentar a produgdo, foi empregada por
PANTER e ALLEN (1995a, 1995b), entretanto, esses autores nao utilizaram a
matriz de parentesco.

A aplicacdo desta metodologia requer o conhecimento das estimativas de
componentes de variancia (SEARLE, 1971), os quais podem ser estimados pelo
método da Maéxima Verossimilhanga Restrita (REML), proposto por
PATERSON e THOMPSON (1971), descrito em LOPES et al. (1998).

Esta dissertacdo estd estruturada em dois capitulos. O primeiro capitulo
descreve e aplica a metodologia de modelos mistos para a obten¢ao dos valores
genéticos e avalia o ganho obtido. No segundo capitulo, avalia-se a natureza da

variacdo genética das populagdes RC2F2.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Melhoramento da soja e 0 método de retrocruzamento

Durante muito tempo, o desenvolvimento de variedades de soja foi
baseado na produtividade e teor de 6leo. A torta residual era um subproduto que
tinha uso restrito. Com o desenvolvimento de grandes industrias, maior énfase foi
dada a obteng¢do de variedades altamente produtivas e com alto teor de 6leo. Os
melhoristas possuem linhagens disponiveis com mais de 50% de proteina, mas
com produtividade 10 a 20% abaixo das variedades convencionais (SHIBLES et
al., 1975).

Atualmente existem variedades contendo 6 a 8 % a mais de proteina do
que variedades antigas e com rendimento de graos 9 % mais elevado, isto indica
a possibilidade de isolar linhagens com alto teor de proteina e elevado
rendimento de graos (SEDIYAMA et al., 1989).

As fontes de genes para alto teor de proteina tém sido de baixas
caracteristicas agronomicas, tornando dificil o desenvolvimento de linhagens de
alto teor de proteina e superiores em rendimento de graos (HARTWIG, 1973).
HANSON (1959), mostrou que na soja blocos génicos de tamanho consideravel
permanecem intactos, e concluiu que os métodos de melhoramento da soja tém

propiciado poucas possibilidades para a quebra dos blocos génicos. O melhor



progenitor ndo recorrente ¢ aquele que, além de ser portador dos alelos
desejaveis, ndo seja seriamente deficiente em outras caracteristicas agrondmicas
desejaveis (FEHR, 1987).

Com o desenvolvimento dos produtos protéicos oriundos da soja para
alimenta¢do humana e animais; os programas de melhoramento tém dado maior
atencdo ao teor protéico na semente da soja. No entanto sdo relatadas correlacoes
negativas para produtividade e alto teor de proteina. WILCOX e CAVINS
(1995), utilizando uma série crescente de retrocruzamentos para teor de proteina,
reportaram uma correlagdo negativa decrescente entre teor de proteina e
produgcdo de graos. Em 1998, Wilcox pesquisando selecdo recorrente para
aumentar o teor de proteina nos graos de soja reportou um aumento de
variabilidade para teor de proteina a medida que se aumentava o nimero de
ciclos de selecao recorrente.

JOHNSON et al. (1955), estudando populacdes F4 de soja em diferentes
ambientes, reportou correlagdo fenotipica entre — 0,12 a — 0,80 para teor de
proteina e producao de grao. KNOW e TORRIE (1964), obtiveram correlagdes
fenotipicas de — 0,58 e — 0,42 para teor de proteina e produ¢ado. WEHRMANN et
al. (1987), reportaram correlagao fenotipica entre teor de proteina e producao de
- 0,86 a — 0,56 em populacdes obtidas por retrocruzamentos, na tentativa de
traspassar genes que conferem alto teor de proteina nas sementes de linhagens
exdticas a variedades de produgdo comercial. HELMS e ORF (1998) concluiram
com base em 10 populagdes diferentes que a selecao para incremento do teor de
proteina resulta em decréscimo na producao de graos.

As estimativas de herdabilidade sdo importantes para orientar e planejar
programas de melhoramento, sendo de fundamental importancia para estimar
ganhos genéticos e orientar a escolha dos métodos de sele¢do a serem aplicados.
Para que a herdabilidade seja estimada ha necessidade que exista variabilidade
genética, quando ndo ha variabilidade na popula¢do ndo ¢ possivel promover
mudanga na freqiiéncia génica nem aumentar a média populacional para a

caracteristica avaliada (ALLARD, 1960, FALCONER, 1987).



SHORTER et al. (1976) estudaram a herdabilidade no sentido restrito na
soja, com base na regressao pai — filho de F; em F,, tendo encontrado estimativas
para teor de proteina variando de 21 a 57 %. BRIM e BURTON (1979)
utilizando sele¢do recorrente com o objetivo de aumentar o teor de proteina nas
sementes de soja, estimaram as herdabilidades com base na regressao em
resposta ao diferencial de sele¢do e reportaram valores que variaram de 20 a 37
%. ERICKSON et al. (1981) estimaram a herdabilidade, pela regressao pai-filho,
para teor de proteina, em quatro populacdes de soja, utilizando plantas F2 e
médias de familias F3 e obtiveram herdabilidade de 27%.

PIOVESAN (2000), objetivando estudar os componentes genéticos
envolvidos no controle de caracteristicas agrondmicas na soja por meio de
analise dialélica, com base no modelo proposto por Griffing, utilizando genitores
e progénies F1 e F2, avaliou a herdabilidade para teor protéico que variou de 22 a
81%. SOARES (2000), trabalhando com wuma populacdo de linhagens
recombinates endogamicas (RIL’s) de soja na geracdo F6, sendo um dos
progenitores a linhagem BARC-8, observou que para teor protéico nas sementes
os valores de herdabilidades no sentido amplo variaram de 73,16 a 83,11 %,
sendo que o coeficiente de variacao experimental variou de 2,93 a 3,10 %.

Os métodos de melhoramento conhecidos como retrocruzamento e método
genealogico, sdo os mais indicados para espécies autdgamas para traspassar
caracteristicas de interesse. Nos dois métodos, um parental ¢ escolhido por suas
boas qualidades agrondmicas e o outro ¢ selecionado com base na caracteristica
que se deseja traspassar. Dentre os métodos classicos (genealdgico, bulk, SSD,
etc) geralmente a selecdo ¢ realizada para muitos caracteres durante as geracdes
de autofecundagdo em um s6 local e nem sempre sdo eficientes, em razao da
interacdo gendtipo x ambiente (BOREM, 1997; DESTRO ¢ MONTALVAN,
1999). Quando a heranga da resisténcia ¢ poligénica, a selecao de plantas durante
o avanco de geracdes tem a desvantagem de perder linhagens promissoras que
nao sao mais recuperadas.

O método de retrocruzamento ¢ utilizado quando se deseja traspassar

apenas um ou poucos genes de uma variedade ou linhagem para uma variedade



comercial. E muito usado para a incorporagio de resisténcia a doengas e
caracteristicas qualitativas nas variedades. A variedade em que se deseja
incorporar a caracteristica de interesse (recorrente) ¢ cruzada com a variedade ou
linhagem doadora (ndo recorrente). A seguir, a variedade recorrente ¢ utilizada
em retrocruzamentos sucessivos com sua descendéncia, sendo mantida apenas a
caracteristica ou o gene desejado do ndo recorrente (JENSEN, 1988). No final do
processo de retrocruzamento considerando espécies autdgamas, os alelos
traspassados estardo em sua maioria na condicdo heterozigota, o mesmo nado
ocorrendo com os demais locos. A cada retrocruzamento as linhagens tornam-se
cada vez mais homozigotos e a constituicdo genotipica das progénies aproxima-
se gradativamente do progenitor recorrente. Exemplos recentes de variedades de
soja obtidas por retrocruzamento sdao a Garimpo RCH e a COODETEC 201.

O processo tradicional de melhoramento vem sendo cada vez mais
auxiliado por técnicas como a transformagdo de plantas e hibridacdo somatica,
permitindo aos melhoristas novos variantes genéticos (BOREM, 1997; JENSEN,
1988).

A técnica de transformacgdo, ou seja, criagdo de plantas transgénicas, ¢
uma importante ferramenta para o melhoramento das variedades de soja, pois
permite a introdu¢do na planta de genes clonados da mesma ou de outras
espécies, incorporando as novas variedades, caracteristicas agrondmicas
desejaveis (BOREM e SANTOS, 2003). A associagio do método de
retrocruzamento e transformagdo de plantas € importantissimo, pois apos
conseguido traspassar a caracteristica para uma linhagem especifica, este
potencial deve ser traspassado rapidamente para as variedades elites.

Trabalhos recentes mostram que a divergéncia assim estimada pode ser
utilizada para substituir a matriz de parentesco tradicionalmente utilizada para a
metodologia de modelos mistos (CARNEIRO, 2002). ABDELNOOR et al.
(1995), utilizando marcadores moleculares do tipo RAPD em soja, determinou a
divergéncia genética de 36 potenciais genitores. Apesar da possibilidade de

aplicagdo de marcadores moleculares para uma variedade de estudos, o uso da



tecnologia hoje disponivel na rotina de programas de melhoramento ¢ pontual e

deve ser avaliado criteriosamente para cada situacao.

2.2. Melhor preditor linear nao viesado

O critério de predig¢do consiste em minimizar o quadrado médio do erro de
predi¢do; para o critério de estimacdo minimiza-se a soma de quadrados dos
residuos. Estimagdo consiste em obter medidas representativas da populagdo
calculadas a partir de uma amostra. Predi¢do estd associado a eventos futuros ou
a estimagdo de valores realizados de uma variavel aleatoria que foi amostrada de
uma populacdo com uma estrutura de matriz de varidncia e covariancia
conhecidas. Para minimizar o erro de predicdo, com a restricio de ndo
tendenciosidade do preditor, combina-se a variancia do erro de predicdo com um
multiplicador de LaGrange (SCHAFFER, 1993). O termo predicao refere-se a
fatores aleatorios, enquanto que estimagao para fatores fixos.

Considerando-se um vetor de varidveis aleatdrios u = [u;, Uy, ..., Uy] ,
conjuntamente distribuido com um vetor y = [yy, V2, ... , ¥n]. O Melhor Preditor
requer que se conheca f(u,y) (fungdo de distribuicdo conjunta das observagdes e
dos valores genéticos) e todos os momentos da distribui¢io. E ndo viesado e, de
todos os preditores ¢ o que tem o menor quadrado médio do erro de predicao.

Sob normalidade, sendo a média e a variancia, parametros conhecidos, a
média condicional de u ¢ linear em y. Portanto, sob normalidade, o Melhor
Preditor ¢ idéntico ao Melhor Preditor Linear, sendo que o Melhor Preditor
Linear ndo requer conhecimento prévio da f(u,y), mas exige que se conheca o
primeiro e segundo momento (média e variancia).

De todos os preditores lineares ndo viesados, o melhor preditor linear nao
viesado (BLUP) tem o menor quadrado médio de erro de predicao, este preditor
assume somente os segundos momentos conhecidos, sendo a média estimada. Se
y ndo tem distribuicdo normal, podem existir preditores nao lineares que tenham

menor quadrado médio do erro do que o BLUP.



O BLUP nao prediz um valor de observacao (y) de um individuo, mas de
variaveis aleatérias que tém um papel explicativo. O BLUP pode ser,
resumidamente, definido como o resultado da regressao dos efeitos de um fator
aleatdrio em fungdo das observagdes corrigidas para o efeito fixos (MARTINS et
al., 1997). O BLUP nao ¢ um método de sele¢dao, ¢ um procedimento para se
obter o valor genético dos individuos.

O BLUP ¢ assim conhecido porque best , melhor, tem o sentido de erro
quadratico médio minimo entre os preditores lineares; /inear, linear, porque ¢
funcdo linear dos valores de y; unbiased, nao viesado, no sentido que o valor
esperado do preditor obtido ¢ igual ao valor esperado da variavel aleatdria que se
deseja prever; predictor, preditor, profetiza os valores genéticos dos individuos.
Um método preciso ¢ quando consegue resultados cuja flutuagdo em torno de um
valor médio qualquer € pequena, € um meétodo € acurado quando sua discrepancia
em relagdo ao valor verdadeiro ¢ muito pequena. Fatores que influenciam na
precisdo e acuracia sao a herdabilidade, perda parcial da genealogia, modelo
usado na avaliacdo genética, correlagdo genética, nimero de geragdes (Van der
WERF, 1999).

Segundo HENDERSON (1974), a metodologia do modelo misto apresenta
as seguintes caracteristicas: a avaliagdo do valor genético estimado ¢ ndo
tendenciosa; a avaliacdo apresenta a propriedade de variancia minima; ¢ facil de
ser modificado quando as condi¢des de avaliagdo mudam; proporciona
estimativas do valor genético, bem como os respectivos erros de estimagdo; em
determinadas situagdes, elimina erros introduzidos pela auséncia de casualizagao,
pela selecdo e/ou descarte dos individuos; evita em certos casos, 0 ajuste prévio
dos dados, uma vez que as constantes para certos efeitos fixos podem ser obtidas
simultaneamente no processo de estimar os valores genéticos.

A metodologia de modelos mistos para obter os preditores dos valores
genéticos (“Best Linear Unbiased Prediction traduzido como Melhor Predigao
Linear Nao-Viesada - BLUP), em substituicio aos modelos de andlise de
variancia, foi desenvolvida por HENDERSON (1959, 1963) para lidar com

dados desbalanceados no melhoramento de gado de leite. A teoria de modelos



mistos na selecao de linhagens de soja, para aumentar a producao, foi empregada
por PANTER e ALLEN (1995a, 1995b), entretanto estes autores ndo utilizaram a
matriz de parentesco.

A aplicacdo da metodologia requer o conhecimento das estimativas de
componentes de varidncia (SEARLE, 1971). O primeiro estudo dos componentes
de variancia relacionada a genética quantitativa estd no trabalho de FISHER
(1918) e, posteriormente , em seu livro em 1925, contribui para o método de
estimacao de componentes de varidncia por meio da analise de variancia. Os
estimadores de maxima verossimilhanca foram utilizados por HERBACH
(1959), para dados balanceados; entretanto, apenas em 1967, HARTLEY e RAO
reportaram a derivacdo do método da méxima verossimilhanga para estimacao de
componentes de variancia.

Dentre as diversas metodologias disponiveis, destacam-se os métodos I, 11
e III de Henderson (HENDERSON, 1953); o método de estimacdo quadratica
nao-viesada de norma minima — MINQUE (RAO, 1970), o método de estimacao
quadratica ndo-viesada de minima variancia — MIVQUE (RAO, 1971), o método
da maxima verossimilhanga — ML (HARTLEY e RAO, 1967) e o método da
maxima verossimilhanca restrita — REML (PATTERSON e THOMPSON, 1971).

Os componentes de variancia estimados pela REML coincidem com os
obtidos na analise de variancia para dados balanceados, além disso, pelo método
REML nao ocorre o ‘viés’ resultante da perda de graus de liberdade na estimagao
dos efeitos fixos do modelo (ANDERSON, 1984). Este ainda ressalta que o
método de estimacdo elimina o viés atribuido as mudancas nas freqiiéncias
génicas, se o parentesco entre os individuos for considerado. BOLDMAN et al.
(1995) desenvolveram um conjunto de programas para estimar os componentes
de wvariancia e covariancia baseados em modelos animais, denominado
MTDFREML (“Multiple trait derivative-free restricted maximum likelihood”).

Segundo PATTERSON ¢ THOMPSON (1971), o REML baseia-se na
maximizag¢do da fun¢do densidade de probabilidade da parte referente aos efeitos
aleatérios em relacdo aos componentes de variancia. Desse modo, cada

observacao ¢ dividida em duas partes independentes, uma referente aos efeitos
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fixos e a outra aos efeitos aleatorios. Portanto, as estimativas desses efeitos sdo
independentes. BOLDMAN e VAN VLECK (1991) reportaram que a estimagao
de componentes de (co)varidncia com a utilizagdo do REML, geralmente ¢
considerado melhor método no caso de dados desbalanceados.

PANTER e ALLEN (1995a) utilizaram o BLUP na identificacdo de
linhagens superiores em cruzamentos de soja. Estes estudaram a eficiéncia dos
métodos de minimos quadrados ordinarios e o BLUP, do qual ainda simularam
situacoes de desbalanceamento e concluiram que o BLUP apresenta menor erro
de predi¢do e maiores correlagcdes entre os valores preditos e os valores
fenotipicos.

BERNARDO (1996) salientou que o BLUP no melhoramento vegetal
pode prever o desempenho genético de hibridos que ndo estdo presentes ou que
tenham sido perdidos. Em seu trabalho com hibridos de milho, comparou os
resultados obtidos via BLUP empregando a genealogia e dados de marcadores
moleculares do tipo RFLP (restriction fragment length polymorphism). Observou
que ndo foram verificadas alteragdes significativas nos resultados obtidos usando
as genealogias ou os dados de marcadores moleculares. IEMMA (2003), também
trabalhando com milho e marcador do tipo RFLP, obteve correlagdes moderadas,
observando algumas imprecisoes.

ANDRE (1999), trabalhando com dialelo de feijao, utilizando dados reais
e com simulagdes e ainda auxiliado por marcador molecular do tipo RAPD
(random amplified polymorphic DNA), concluiu que o BLUP seria mais
recomendado que o método dos minimos quadrados ordinarios para predicdo das

capacidades de combinacao e do efeito do cruzamento.
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CAPITULO 1

SELECAO PARA TEOR PROTEICO EM SOJA BASEANDO-SE NA
MELHOR PREDICAO LINEAR NAO-VIESADA

1. RESUMO

Foram utilizadas, neste trabalho, linhagens de soja oriundas de populacdes
originadas de retrocruzamentos de quatro variedades COODETEC 201,
COODETEC 202, COODETEC 205 e OCEPAR 13 (progenitores recorrentes),
tendo sido utilizados como progenitores doadores as linhagens BARC-8 ¢ a
BR80-14887 e avaliadas as geragoes F2, F3, RC1F2, RC1F3, RC2F2 ¢ RC2F3.
O objetivo foi o de testar a metodologia de modelos mistos para obtengdo dos
valores genéticos e avaliar o ganho predito e realizado. O modelo considerou
como fixos, as diferentes épocas e ambientes de plantio, € como aleatorio, os
efeitos genéticos. As estimativas de componentes de variancia, assim como as
estimativas de herdabilidade, baseada na maxima verossimilhanga restrita,
apresentaram-se condizentes com a literatura; selecionando-se somente nos
maiores valores preditos pelo BLUP, haverd aumento do parentesco na
populagdo. A utilizacido do BLUP foi considerada eficiente para selecdo de

linhagens promissoras.
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2. INTRODUCAO

O Brasil ¢ o segundo maior produtor mundial de soja, respondendo por
cerca de 22% da soja mundial. Atualmente, a soja ¢ semeada em todas as regides
brasileiras e ha programas de melhoramento em todo o territorio nacional com o
objetivo de desenvolver variedades até mesmo para os pontos mais distantes do
pais. Destaca-se atualmente a entrada de grandes empresas internacionais no
mercado de sementes brasileiro, desenvolvendo programas proprios de
melhoramento e aumentando a competitividade no setor (CAMARA, 2000).
Deste modo, empresas detentoras de genes capazes de gerar algum beneficio para
a soja, sejam na producdo, industria ou comercializagdo, levam consideravel
vantagem nessa corrida tecnoldgica.

Uma caracteristica que tem sido valorizada na comercializagdo ¢ o teor
protéico nos graos de soja, em face da exportacdao da soja ser para a producao de
farelo para consumo animal. Alguns programas de melhoramento no exterior t€ém
dado énfase a esta caracteristica como reportaram WEHRMANN et al. (1987);
WILCOX e CAVINS (1995).

Atualmente, na maioria dos programas de retrocruzamentos, a selecdo ¢
baseada apenas em caracteristicas qualitativas, ou seja, que sao determinadas por
poucos genes, € tem sido muito eficiente no melhoramento de plantas.
Entretanto, quando se quer traspassar uma caracteristica quantitativa, poucos
trabalhos tém sido desenvolvidos, sendo que a maior dificuldade reside no

estabelecimento de critérios de sele¢ao durante os ciclos de retrocruzamentos.
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A obtencao do melhor estimador linear ndo-viesado e do o melhor preditor
linear ndo-viesado, considerando, em separado, efeitos fixos e aleatorios,
aproveitando, ainda, a relacdo de parentesco entre as linhagens avaliadas para a
predicao do valor genético, pode contribuir de maneira significativa para auxiliar
nos programas de melhoramento de soja.

O objetivo desse trabalho foi comparar, por meio da correlagio de
Spearman, e predi¢do de ganhos, o método tradicional e a metodologia de
modelos mistos, na avaliagdo de linhagens de soja, utilizando dados de teor
protéico nas sementes de populagdes de retrocruzamentos, do programa de

melhoramento da qualidade da soja, conduzido no BIOAGRO/ UFV.
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. Campos experimentais

Os experimentos foram conduzidos em trés municipios do Estado de
Minas Gerais que possuem as seguintes caracteristicas:

Capinopolis — situado no Tridngulo Mineiro, cujas coordenadas
geograficas sao 18°41°05” S e 49°34°51” W e, aproximadamente, 564 metros de
altitude. A area experimental utilizada foi da Central de Pesquisa e Extensdo do
Triangulo Mineiro (CEPET) pertencente a Universidade Federal de Vigosa. O
clima ¢ classificado como Aw — clima tropical umido (megatérmico) de savana,
com inverno seco e verdo chuvoso. O solo onde foi instalado o ensaio ¢
classificado como Latossolo vermelho-escuro distrofico, textura argilo-arenoso.

Oratorios — situado na Zona da Mata Mineira, cujas coordenadas
geograficas sdo 20°24°17”S e 42°48°13”W e, aproximadamente, 494 metros de
altitude. A 4area experimental utilizada foi a do Centro de Pesquisa e
Melhoramento da Cana-de-agucar (CECA) pertencente a Universidade Federal
de Vigosa. O clima ¢ Cwa — clima temperado chuvoso (mesotérmico) com
inverno seco e verdo chuvoso. O solo ¢ classificado como Latossolo Vermelho-
Amarelo distrofico, textura argilosa.

Vigosa — situado na Zona da Mata Mineira, cujas coordenadas geograficas
sdo 20°45°20”S e 42°52°40”W e, aproximadamente, 650 metros de altitude. A

area experimental utilizada foi a do Campo Experimental Diogo Alves de Mello,
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localizado no “campus” da Universidade Federal de Vigosa. O clima ¢ também
Cwa. O solo ¢ classificado como Latossolo Vermelho-Amarelo distréfico, textura

argilosa.

3.2. Material genético

3.2.1. Progenitores

Foram utilizadas neste trabalho linhagens de soja de ciclo
precoce/semiprecoce oriundas de retrocruzamentos das variedades indicadas para
plantio comercial no Brasil, utilizadas como progenitores recorrentes
COODETEC 201, COODETEC 202, COODETEC 205 e OCEPAR 13
(Apéndice — Quadro 1). Como doadores foram utilizados progenitores de alto
teor de proteina, as linhagens BARC 8 (LEFFEL, 1992) e BR 80 14887
(Apéndice — Quadro 2). Os progenitores recorrentes foram desenvolvidos pela
Cooperativa Central Agropecudria de Desenvolvimento Tecnologico e
Econdémico Ltda (COODETEC) e os progenitores doadores foram desenvolvidos
pelo USDA-ARS, nos Estados Unidos, e pela EMBRAPA/Soja, respectivamente.
Este trabalho foi desenvolvido junto ao Programa de Melhoramento da soja
desenvolvido no Instituto de Biotecnologia de Aplicada a Agropecuaria

(BIOAGRO), da Universidade Federal de Vigosa.

3.2.2. Geracgoes de Autofecundacao

3.2.2.1. Geragao F1
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Os cruzamentos iniciais foram realizados em casa de vegetacdo do
BIOAGRO, no més de fevereiro de 1999. As sementes F1’s tém a seguinte

genealogia:

a) PTN 112 x OCEPAR 13;

b) BR 80 14887 x COODETEC 201;
c) BR 80 14887 x COODETEC 202;
d) PTN 112 x COODETEC 205;

O progenitor a esquerda do esquema de cruzamentos sempre foi o genitor
materno. A linhagem PTN 112 foi oriunda do cruzamento de (BARC 8 x IAC 12)
x IAC 12 . A variedade TAC 12 ndo apresenta alto teor protéico nas sementes e
foi desenvolvida pelo Instituto Agronomico de Campinas.

As sementes F1 foram plantadas em maio de 1999, sendo o cultivo
realizado em vaso, com uma planta. Os cruzamentos oriundos de COODETEC
201, COODETEC 202 ¢ COODETEC 205 foram confirmados por meio de
analise de marcadores RAPD, pois ndo se dispunha de marcador morfolégico. A
colheita e a debulha foram efetuadas, manualmente, para cada planta, quando

100% das vagens estavam secas para colheita.

3.2.2.2. Geracao F2

As sementes F2 obtidas foram utilizadas para andlise, ndo destrutiva, do
teor protéico individual das sementes, pelo método de quantificagdo de proteinas
do acido bicinconinico (BCA), descrito por SMITH et al. (1985).

As sementes F2 foram cultivadas em casa de vegetagdao do BIOAGRO, no
més de setembro de 1999. Entretanto, somente foram cultivadas 25% das
sementes de maior teor proté€ico de cada cruzamento, em média 50 sementes.

O cultivo foi realizado em vaso, com duas plantas. Durante o

florescimento foram realizados cruzamentos em todas as plantas F2 com os
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respectivos progenitores recorrentes (retrocruzamento). A colheita e a debulha
foram efetuadas, manualmente, para cada planta, quando 100% das vagens
estavam secas para colheita. Os cruzamentos foram colhidos individualmente e

identificados.

3.2.2.3. Geracao F3 e RC1F1

As sementes das plantas F2 formaram as familias F3. Foi coletada uma
amostra de sementes F3 de cada familia para andlise de proteina pelo método
Kjeldahl (IAL, 1985). As amostras de sementes F3 que apresentaram teor de
proteina inferior ao progenitor recorrente, foram eliminadas no plantio.

Cada cruzamento foi representado por uma parcela de pelo menos 23
familias F3, a cada cinco familias foram intercaladas os progenitores recorrentes
correspondentes. O experimento foi instalado no més de janeiro de 2000, no
Campo Experimental Diogo Alves de Mello, localizado no Campus da
Universidade Federal de Vigosa. Concomitantemente, foi realizados o cultivo das
sementes RC1F1 em casa de vegetacdo do BIOAGRO, em vaso com plantas
individuais. Os retrocruzamentos oriundos de COODETEC 201, COODETEC
202 e COODETEC 205 foram confirmados por meio de analise de marcadores
RAPD, pois ndo se dispunha de marcador morfologico.

As familias F3 foram colhidas em bulk e uma amostra das sementes F4 de
cada bulk foi submetida a andlise de teor de proteina pelo método kjeldahl (IAL,
1985).

Folhas das plantas F2 foram coletadas e utilizadas para o calculado da
divergéncia genética entre plantas por meio do método de coeficiente de
coincidéncia simples, baseados nos dados de marcadores moleculares do tipo
microssatélites. Os seis bulks das familias F3 que apresentaram maior teor de
proteina e ainda, oriunda de plantas F2 que apresentaram menor divergéncia em
relagdo ao progenitor recorrente, indicaram as seis plantas F2 selecionadas e

conseqiientemente as plantas RC1F1 que continuardo o retrocruzamento.

18



3.2.2.4. Geraciao RC1F2

As sementes RC1F2 obtidas foram utilizadas para analise, ndo destrutiva,
do teor protéico individual das sementes, pelo método de quantificagdo de
proteinas do &cido bicinconinico (BCA), descrito por SMITH et al. (1985).

As sementes RCIF2 foram cultivadas em casa de vegetacio do
BIOAGRO, no més de abril de 2000. Entretanto, somente foram cultivadas 25%
das sementes de maior teor protéico de cada cruzamento, em média 50 sementes.

O cultivo foi realizado em vaso, com duas plantas. Durante o
florescimento foram realizados cruzamentos em todas as plantas com os
respectivos progenitores recorrentes (retrocruzamento). A colheita e a debulha
foram efetuadas, manualmente, para cada planta, quando 100% das vagens
estavam secas para colheita. Os cruzamentos foram colhidos individualmente e

identificados.

3.2.2.5. Geracao RC1F3 e RC2F1

As sementes das plantas RCIF2 formaram as familias RCIF3. Foi
coletada uma amostra de sementes RC1F3 de cada familia para analise de teor de
proteina pelo método kjeldahl (IAL, 1985). As familias RC1F3 que apresentaram
teor de proteina inferior ao progenitor recorrente, foram eliminadas.

Cada cruzamento foi representado por uma parcela de pelo menos 23
familias RC1F3, a cada cinco familias foram intercaladas os progenitores
recorrentes correspondentes. O experimento foi instalado no dia 2 de outubro de
2000, no Campo Experimental Diogo Alves de Mello. Anteriormente, no dia 10
de setembro de 2000 foram realizados o cultivo das sementes RC2F1 em casa de

vegetacao do BIOAGRO, em vaso com plantas individuais.
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As familias RC1F3 foram colhidas em bulk e uma amostra das sementes
RCI1F4 de cada bulk foi submetida a andlise de teor de proteina pelo método
kjeldahl (IAL, 1985).

Folhas das plantas RC1F2 foram coletadas e utilizadas para o calculado da
divergéncia genética entre plantas por meio do método de coeficiente de
coincidéncia simples, baseados nos dados de marcadores moleculares do tipo
microssatélites. Os seis bulks das familias RC1F3 que apresentaram maior teor
de proteina e ainda, oriunda de plantas RCI1F2 que apresentaram menor
divergéncia em relacdo ao progenitor, indicaram as seis plantas RCI1F2
selecionadas e conseqiientemente as plantas RC2F1 que continuardo o

retrocruzamento.

3.2.2.6. Geraciao RC2F2

As sementes RC2F2 foram semeadas em casa de vegetacdo no dia 3 de
janeiro de 2001, para obtencdao das plantas RC2F2. Cada vaso continha duas
plantas. O numero de vasos variou de acordo com a disponibilidade de sementes
de cada populagdo. A adubagdo foi a comumente recomendada para a cultura,
sendo comum a todas as populagdes e progenitores. A colheita de cada planta foi
efetuada manualmente, quando 100% das vagens estavam secas. O teor protéico
das sementes foi determinado em amostras de cinco sementes de cada planta
RC2F2, pelo método Kjeldhal (IAL, 1985), no laboratorio de andlises fisico-
quimicas de alimentos do Instituto de Biotecnologia Aplicada a Agropecuaria
(BIOAGRO/UFV).

As sementes RC2F3 foram cultivadas em 10 de maio de 2001 na CEPET e
no dia 7 de junho de 2001 na CECA. O preparo do solo foi aquele recomendado
para a cultura. A adubagdo foi realizada no sulco de plantio, conforme a
recomendagdo de cada local. Utilizou-se o delineamento em blocos casualizados,
com duas ou trés repetigdes dependendo do niimero de sementes disponiveis,

cultivadas em fileiras de 3 metros com 0,75 metros entre linhas com 12 plantas
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por metro linear. O controle de doencas foi de carater preventivo, com a
aplicagdo do fungicida Captan 75 TS nas sementes, na dose de 160 g por 100 kg
de sementes. O controle de plantas daninhas foi realizado manualmente e o
controle de pragas obedeceu a um controle conjunto com outros experimentos
dos locais. Nao houve necessidade de utilizacdo de inoculante em nenhum local.
Os tratos culturais foram comuns a todos os cruzamentos e progenitores. As
covas foram identificadas ap6s o plantio. A colheita foi realizada manualmente, a
medida que as vagens se apresentaram completamente maduras e secas,
aproximadamente uma semana apos o estadio R8 (FEHR et al., 1971). A
trilhadura foi realizada com trilhadeira de plantas individuais. O teor protéico das
familias RC2F3 foi determinado pelo método Kjeldhal (IAL, 1985), no
laboratdrio de analises fisico-quimicas de alimentos do Instituto de Biotecnologia

Aplicada a Agropecudria (BIOAGRO/UFV).

3.3. Analises genético-estatisticas

Para se fazer a predicdo dos efeitos aleatdrios (valores genéticos), na
presenca de efeitos fixos, foi utilizada a metodologia de modelos mistos. Apesar
da utiliza¢do do delineamento em blocos na geragao F3, RC1F3 e RC2F3, para o
calculo do BLUP nao foi considerado o delineamento. Nessas geragdes as fileiras
foram colhidas em “bulk” e a cada fieira foi considerada como se fosse um

individuo.

3.3.1. Equacées de modelos mistos

Para a obtencdo de preditores BLUP, as matrizes de varidncias e

covariancias genotipica (G) e residual (R) precisam ser conhecidas sem erro; no

entanto, esta condi¢cdo, em geral, ndo ocorre e elas precisam ser estimadas. O

modelo utilizado para estimagdo de componentes de varidncia foi uma adaptagao
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do modelo conhecido como modelo animal (HENDERSON, 1974). O modelo
animal assume que somente os efeitos aditivos sdo de maior importancia e que
todos os parentescos entre individuos sdo conhecidos.

Nas analises, foi considerado o seguinte modelo estatistico:

y; =u+a +t,+e;

em que:

y; = conteudo de proteina da j-ésima genitora no i-ésimo ambiente;

u = média geral;

a; = efeito fixo do i-ésimo ambiente;

t;; = efeito aleatorio da j-ésima genitora, no ambiente 1;

ejj = erro experimental.

Em termos matriciais HENDERSON (1963) desenvolveu um conjunto de
equagdes conhecidas como Equagdes do Modelo Misto de Henderson,

apresentado a seguir:

y=XB+Zu+eg,
em que:
y = vetor de observagoes;
X e Z = matrizes de incidéncia de efeitos fixos e aleatorios,
respectivamente;
B = vetor dos efeitos fixos desconhecidos;
u = vetor dos efeitos aleatorios do individuo; e
€ = vetor de erros aleatorios.

Assumindo-se que u e & apresentam valor esperado nulo e que a
variancia de u = G = A ® Gy (A = matriz do numerador dos coeficientes de

parentesco de Wright, ® denota produto direto e G, = matriz de variincias e
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covariancias genéticas aditivas), a variancia de ¢ = R =1 ® Ry (I = matriz

identidade e Ry = matriz de variancia e covariancias residuais) e a covariancia de

u e € énula, entao

o)) = )

V[‘}]:G’V(§):R = V(}NIJ:ZGZ#R:V

Admitindo-se que y segue distribui¢cao normal, tem-se
iid
y=XB+Zu+g ~ N(XB,V)

Desta forma, o sistema de equagdes de modelos mistos a ser solucionado
para obtencdo das estimativas dos efeitos fixos e das predi¢des dos valores

genéticos ¢é:

X'R™'X X'R™'Z
ZR'X ZR'Z+G™

S =l i e )Y
<«

3.3.1.2. Calculo da matriz de parentesco e os componentes de
variancia
A matriz A ¢ chamada de matriz do numerador dos coeficientes de
parentesco (numerator relationship matrix). WRIGHT (1922) definiu a relagdo de

parentesco entre individuos como correlacdo entre os valores génicos, mas A ¢

essencialmente definida como a covariancia (the numerator of the correlation
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coefficients). Assim ela somente representa a relagdo genética aditiva entre

individuos. Assumindo apenas os efeitos aditivos, a varidncia e covariancia

podem ser definidos como:

o5, =(1+F)oy;

6., =204, 03

em que:

o, = variancia genética do individuo X;

., = covaridncia genética entre o individuo X e Y;

Fx = probabilidade de um individuo X ter dois alelos idénticos por
descendéncia em um determinado loco, coeficiente de endogamia de
WRIGHT (1922);

0,, = ¢é a probabilidade em média de X e Y terem alelos idénticos por

descendéncia, coeficiente de parentesco de MALECOT (1948);

Portanto, a forma geral da matriz A tem a seguinte estrutura:

(1+F) 20, .. 20,
A_| 200 (4F) . 26,
20, 20, .. (1+F,)

Para predi¢do dos valores genéticos, foi utilizado o procedimento IML do
SAS® System (SAS, 2003). Na estimacio dos componentes de varidncia foi
utilizado o programa MTDFREML (“Multiple trait derivative-free restricted
maximum likelihood” — BOLDMAN et al. (1995)) que utiliza o método da
maxima verossimilhanga restrita. Os componentes de variancia iniciais foram

calculados com base na populacdo F2 cultivada juntamente com o progenitor
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recorrente, em que a varidncia das plantas foi uma estimativa da varidncia
genética e a variancia do progenitor recorrente foi uma estimativa da variancia
ambiental. O critério de convergéncia foi a variancia dos valores do simplex (-

2log) inferior a 10,

3.3.2. Herdabilidade no sentido restrito

As herdabilidades, no sentido restrito, foram estimadas segundo a

expressao abaixo:

n2

(e)

2 _ a
h® = pe
p

cm quc:

h* = herdabilidade no sentido restrito;

&2 = estimador da variancia genética aditiva; e

6?} = estimador da variancia genética fenotipica.

Foram estabelecidas quatro situagdes para obtencdo das estimativas de

herdabilidade, descritas a seguir.

Situacdo A As estimativas sao baseadas na maxima verossimilhanca restrita,
utilizando todas as informagdes disponiveis (progenitores + F2 +

F3 +RCI1F2 + RCIF3 + RC2F2 + RC2F3).

Situacdo B As estimativas sdo baseada na maxima verossimilhanga restrita,
utilizando todas as informacdes disponiveis exceto a geragdo

RC2F3 (progenitores + F2 + F3 + RC1F2 + RC1F3 + RC2F2).
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Situagdo C As estimativas baseada na maxima verossimilhanca restrita,

utilizando das geragdes RC2F2 e RC2F3.

Situagdo D As herdabilidades no sentido restrito, para a populagdo RC2F2,
foram estimadas com o avanco desta para a geracdo RC2F3,

segundo SMITH e KINMAN (1965):

em que:

h 2 = estimador da herdabilidade no sentido restrito;

A

b = estimativa do coeficiente de regressao da média das linhas da geragdo
RC2F3 sobre plantas da geracdo RC2F2; e
0,, = coeficiente de parentesco de MALECOT (1948), entre as geragdo RC2F2 e

RC2F3, em que 0,, = —(1+F, ), sendo F, o coeficiente de endogamia da

N | —

geracao RC2F2.

Assim, a herdabilidade no sentido restrito foi estimada pela expressao:
h? =§f>, sendo F, = 7
15 8

As estimativas de herdabilidade no sentido restrito foram também
obtidas com base nos coeficientes de regressdo padronizados (b’), para
minimizar o efeito das diferencas ambientais decorrentes do fato de cada geragao
ter sido conduzida em ano diferente, conforme o método proposto por FREY e

HORNER (1957), pela seguinte expressao:
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em que:

A

. . ~ . (SPRC E ©
b’ = estimador do coeficiente de regressdo padronizado = —=—b ;

Gpre,F,

A

Gpre,r, — estimador do desvio-padréo fenotipico das plantas RC2F2;

Gpre,r, = estimador do desvio-padrao fenotipico das médias RC2F3; e

A

b = estimador do coeficiente de regressdo das médias das familias RC2F3 em

funcdo dos dados das plantas da geragao RC2F2.

3.3.3. Respostas esperadas

Para se comparar as diferentes metodologias de selecdo, foram estimados

os ganhos esperados e realizados, utilizando-se das seguintes expressdes:

GP (%) =h’ (Yf{cm _XRCZFZ) 100 ;e

GR (%) _ XIS{QE _YRCZFZ 100

RC2F2

em que:

GP = ganho predito;
GR = ganho realizado;
h? = herdabilidade estimada;

X oo, = média da populagdo RC2F2;

X3, = média das linhagens selecionadas na populagdo RC2F2; e
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Xpeors = média das mesmas linhagens selecionadas na populagdo RC2F3.
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4. RESULTADOS E DISCUSSOES

As estimativas de médias e os desvios-padrdao do teor protéico da semente
de cada populacdo segregante nas diferentes geragdes sdao apresentadas no
Quadro 1. De modo geral, as médias estimadas das populagdes segregantes foram
sempre superiores & do progenitor recorrente correspondentes. Isso demonstra
que sempre houve linhagens com maior teor de proteina que o progenitor
recorrente, nas diferentes fases de selecdo do processo de retrocruzamentos.

De modo geral, as plantas F2 apresentaram maiores valores de desvios-
padrao indicando maior variabilidade e as plantas RC2F2, os menores valores,
demonstrando uma maior uniformidade para teor de proteina nas linhagens. Era
esperado que as plantas RC2F3 apresentassem os menores valores, isto nao foi
observado, provavelmente devido ao efeito de ambiente, pois foram conduzidas
em localidades diferentes daquelas onde se praticou selegao.

O maior e o menor valores da média para teor protéico nas sementes de
soja foram observados na populagdo oriunda da variedade OCEPAR 13.
Entretanto, a menor média foi observada em F2 e a maior em F3. Essa diferenca
pode ser devido ao efeito de domindncia negativa na geracao F2, e na geracdo F3
efeito ambiental positivo, provavelmente, devido ao plantio fora da época,
janeiro, normalmente recomendada.

O resumo das andlises de variancia da geragdo RC2F3 de todas as
populagdes sdo apresentadas no Quadro 2. Observa-se que em todas as

populacdes ha interacdo significativa das familias RC2F3 com o ambiente,
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QUADRO 1 — Médias e desvios-padrao (s) das populagdes segregantes para teor

protéico nas sementes da soja

% proteina

Progenitor/geracdo  Epoca de plantio Localidade
Média S
COODETEC 201  abril e outubro 2000 Vicosa 34,89 -
F2 setembro 1999 Vigosa 36,65 6,45
F3 janeiro 2000 Vigosa 44,95 3,45
RCI1F2 abril 2000 Vicosa 43,61 5,26
RCIF3 outubro 2000 Vigosa 43,22 3,87
RC2F2 janeiro 2001 Vicosa 40,51 1,78
RC2F3 maio 2001 Capinpolise 59 ) 5 65
Oratorios
COODETEC 202  abril e outubro 2000 Vicosa 36,10 -
F2 setembro 1999 Vicosa 36,50 4,66
F3 janeiro 2000 Vigosa 43,77 3,60
RCIF2 abril 2000 Vigosa 34,26 5,05
RCIF3 outubro 2000 Vigosa 45,23 4,50
RC2F2 janeiro 2001 Vicosa 39,04 1,84
RC2F3 maio 2001 Capinopolise 39 o7 5 64
Oratorios
COODETEC 205  abril e outubro 2000 Vigosa 36,01 -
F2 setembro 1999 Vicosa 35,41 6,92
F3 janeiro 2000 Vigosa 44,99 2,54
RCI1F2 abril 2000 Vigosa 38,36 5,79
RCIF3 outubro 2000 Vigosa 37,82 2,55
RC2F2 janeiro 2001 Vigosa 44,37 2,72
RC2F3 maio 2001 Capinopolise 5o 05 4y
Oratorios
OCEPAR 13 abril e outubro 2000 Vigosa 34,79 -
F2 setembro 1999 Vigosa 35,05 4,44
F3 janeiro 2000 Vicosa 46,10 1,84
RCI1F2 abril 2000 Vicosa 44,01 4,34
RCI1F3 outubro 2000 Vigcosa 40,90 4,13
RC2F2 janeiro 2001 Vicosa 42,62 1,66
RC2F3 maio 2001 Capinépolise 4593 5 g
Oratorios
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indicando que os efeitos dos fatores familias RC2F3 e ambiente, isoladamente,
nao explicam toda a variacdo observada na caracteristica avaliada. Segundo
FALCONER (1987), a interacdo significa que a melhor linhagem em um
ambiente poderia ndo ser em outro. Assim, uma estratégia seria selecionar
linhagens especificas para cada ambiente ou identificar linhagens sub-6timas

para os municipios de Capindpolis e Oratodrios.

QUADRO 2 — Resumo da andlise de variancia da caracteristica teor protéico
avaliada na geracdo RC2F3 e as respectivas estimativas dos
coeficientes de variagdo. Capinopolis e Oratorios, ano 2001

Progenitor recorrente

COODETEC 201 COODETEC 202 COODETEC 205 OCEPAR 13

F.V G QM o QM g QM Gl QM

Bloco 2 9,46 2 0,89 2 245" 1 11,50

*

Ambiente 1 773917 1 68326 1 27455 1 41,05

Famﬂias o o o o
RCIE3 22 7,84 23 8,16 29 7,557 20 11,50
Famxamb 18 9,96 17 947 15 6,707 5 541"
Residuo 29 2381 280 2,79 20 ,LI8 12 0,89
CV (%) 4,29 2,05 2,73 2,05

(**),(+) Significativos a 1% e 5 % de probabilidade, pelo teste F, respectivamente.
(ns) Nao-significativo, a 5% de probabilidade, pelo teste F.

Neste experimento, o fator ambiente foi significativo, isto indica que nos
ambientes testados, Capindpolis e Oratorios, exerceram efeitos diferenciados sob
as populacoes testadas. Isto era esperado, pois hd, entre os dois ambientes
diferengas edafo-climaticas.

A observacao da significancia de todas as familias RC2F3 indica a
existéncia de variabilidade para teor protéico nas sementes nas populacdes
estudadas, evidenciando-se a necessidade da continuagdo do programa de
retrocruzamento e possibilidade de progresso genético.

Os coeficientes de variagao (C.V.) obtidos entre 2,05 a 4,29 % foram
considerados baixos na experimentagdo agrondmica € demonstra a boa precisao
experimental e estdo proximos dos valores observados por PIOVESAN (2000),

MELO FILHO (2002).
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Os resultados apresentados a seguir ndo consideraram o delineamento
experimental nas analises. Ainda violam algumas pressuposi¢des do modelo
animal, por se tratar de uma espécie autdgama, no entanto, varias consideracdes
foram feitas no material ¢ métodos para superar as dificuldades advindas destas
pressuposi¢des. E importante ressaltar que os pardmetros genéticos estimados sdo
validos especificamente para a populagdao estudada; e se admite que o modelo
utilizado representa corretamente a natureza da amostragem dos dados e reflete a
biologia do problema.

Diferentes plantas de um progenitor foram consideradas idénticas
geneticamente. As sementes F1, RC1F1 e RC2F1 foram consideradas geracdes
de passagem, onde ndo ocorre oportunidade de avaliar a variabilidade dentro das
familias, portanto ndo foram analisadas para teor de proteina.

No Quadro 3, sdo apresentadas as estimativas das herdabilidades no
sentido restrito e as variancias fenotipica e aditiva para teor de proteina avaliadas
nas quatro populagoes.

Observa-se que variancia das linhagens que utilizaram como progenitor
recorrente a variedade OCEPAR 13, apresentaram menor valor de varidncia
fenotipica, sendo indicativo que o progenitor doador PTN I12 seria de menor
divergéncia genética, expressando seu potencial genético de maneira mais
uniforme, quando comparada com as outras populagdes. MIRANDA (1997) e
NAOE (2001), estudando wvariabilidade e divergéncia reportaram que
cruzamentos entre progenitores pouco divergentes tendem a apresentar menor
variagdo fenotipica em suas progénies.

A populagdo oriunda de COODETEC 205 apresentaram sempre com oS
maiores valores de varidncia fenotipica entre as populacdes estudadas. Isto
evidencia maior variabilidade entre plantas para teor de proteina, possibilitando
uma selecao fenotipica com maior rigor.

A variancia genética aditiva foi reduzida quando foram consideradas
apenas as geracoes RC2F2 e RC2F3, situacdo C. Isto era esperado pois o
processo de selecdo e do retrocruzamento nas geracoes anteriores diminuiu a

variancia genética. No método de melhoramento por retrocruzamento poucos
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QUADRO 3 — Estimativas das herdabilidades no sentido restrito ( h® ) ¢ das
variancias fenotipica ( o} ) e genética aditiva ( . ) para teor de

proteina avaliadas nas quatro populagdes de soja

Populagio Situagdo oF o’ h’®
COODETEC 201
A 30,24 7,79 0,26
B 33,17 8,96 0,27
C 4,87 0,44 0,09
D - - 0,22
COODETEC 202
A 20,71 7,83 0,38
B 22,99 9,12 0,40
C 5,00 0,25 0,05
D - - 0,02
COODETEC 205
A 34,34 5,55 0,16
B 39,00 8,38 0,21
C 6,33 1,02 0,16
D - - 0,19
OCEPAR 13
A 18,21 4,97 0,27
B 18,89 4,85 0,26
C 3,90 1,55 0,40
D - - 0,18

' A - baseada na REML com matriz de parentesco completa.
B - baseada na REML com matriz de parentesco completa, excetuando a geragdo RC2F3.
C - baseada na REML considerando somente as geragdes RC2F2 e RC2F3.
D - baseada na metodologia de SMITH e KINMAN (1965) e FREY e HORNER (1957).
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genitores sdo selecionados em cada ciclo (ALLARD, 1960).

Observou-se variacdo de na estimativas de herdabilidade nas diferentes
populacdes de retrocruzamentos nas diferentes situagdes, isto era esperado, pois
cada situagdo considera uma determinado numero de individuos e populagdao. O
valor da herdabilidade depende da magnitude de todos os componentes de
variancia, uma alteracdo em qualquer um deles afeta o seu valor (FALCONER,
1987).

As estimativas de herdabilidade, no sentido restrito, cujos os componentes
de variancia foram estimadas pelo método da Maxima Verossimilhanga Restrita,
apresentaram-se baixas para teor de proteina nas sementes, nas quatro populacdes
de retrocruzamentos estudadas. Quando a caracteristica avaliada apresenta baixa
herdabilidade, uma das vantagens do procedimento REML para estimacdo de
componentes de varidncia ¢ a de ndo se obterem componentes negativos, uma
vez que existe restricdo no espago paramétrico das solucdes (LOPES, et al.,
1998).

Valores estimados baixos ocorrem quando hé baixa variabilidade genética,
interagdo genoOtipo x ambiente ou elevados erros experimentais (FALCONER,
1987). JOHNSON e BERNARD (1963), ao reportarem baixa herdabilidade para
teor protéico, salientaram a dificuldade de se identificar e selecionar linhagens
superiores. Estimativas de herdabilidade no sentido restrito na geragdo de
retrocruzamentos por REML ndo foram encontradas na literatura, entretanto
estdo de acordo as observadas em geragdes F2, F3 e F4 por SHORTER et al.
(1976) e BRIM e BURTON (1979) que estimaram a herdabilidade com base
na regressdao. Os baixos valores de herdabilidade obtidos sugerem alta
influéncia de fatores ambientais sobre a caracteristica teor de proteina e base
genética estreita da populagdo base.

Na estimativa de herdabilidade para a populagdo oriunda de OCEPAR 13,
na situacdo C (0,40), aparentemente o valor estd superestimado, quando
comparados as demais estimativas. Isto foi devido ao menor valor de estimagao
da variancia fenotipica e do maior valor da variancia genética aditiva para a

situacdo C. Erros de estimacdo componentes de variancia estdo associados ao
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pequeno numero de repeticdes, manejo inadequado da parcela no ensaio e erros
de mensuracao, no caso provavelmente nas linhagens RC2F2, as familias seriam
mais semelhantes entre si em relagdo as outras, como foi discutido, e por
conseguinte a populagdo estaria com maior homozigose. A variancia genética
aditiva ¢ a variancia dos valores genéticos aditivos que ¢ a principal causa de
semelhancga entre as geragdes, se uma populacao de uma planta autdgama possui
maior variancia genética aditiva significa que maior nimero de genes estdo em
homozigose em relagdo a outra populacdo da mesma espécie.

Os resultados de herdabilidade indicam que a selecdo para teor de
proteina, nessa condi¢des ambientais obtidas, pode ser ineficiente baseando-se
apenas nos valores fenotipicos do individuo. Todavia, o conhecimento de
associagOes entre caracteres pode auxiliar na selecdo de caracteristicas de baixa
herdabilidade (FALCONER, 1987; CRUZ e REGAZZI, 1997; VENCOVSKY e
BARRIGA, 1992).

Para propiciar ganhos genéticos continuos com a sele¢do ao longo de
varias geragoes devem ser selecionadas linhagens com média elevada e de ampla
variabilidade genética.(ALLARD, 1960; JENSEN, 1988). Os futuros genitores
sdao selecionados segundo suas informagdes individuais, e, também, de acordo
com as informacgdes de seus parentes.

Na selegao direta das seis melhores linhagens avaliando-se diretamente os
valores observados na geracdo RC2F2 ou nos valores preditos pelo BLUP, nota-
se que eleva o grau de parentesco em todas as populacdes de retrocruzamentos.
Entretanto, no método de melhoramento utilizado, prevé-se que ao final dos
recruzamentos haverd o cruzamento entre as linhagens recuperadas para que
alelos desejaveis diferentes em cada linhagem recuperada se unam, assim
devemos evitar selecionar plantas oriundas da mesma planta F2, para que genes
que estejam em blocos génicos diferentes tenham possibilidade de se unir.
Entretanto, vale ressaltar que HELMS e ORF (1998), relataram que a selegdo
para incremento de proteina nas sementes podem resultar em decréscimo de

produtividade.
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Nos Quadros 4, 5, 6 ¢ 7 sdo apresentadas as linhagens selecionadas de
todas as populacdes para a continuidade do programa de retrocruzamentos nas
diferentes situacdes. No Quadro 8 sdo apresentadas as correlagdes de Spearman,
considerando todos os individuos avaliados, em diferentes situagdes. Observou-
se que as linhagens mais promissoras foram oriundas de apenas trés plantas F2
para todas as populagdes estudadas. Isto implicou na decisao de esquematizar os
quadros com seis linhagens por populacdo, duas plantas promissoras por planta
F2, considerando os méritos observados ou preditos e sua ancestralidade.

As populacdes oriundas da variedade COODETEC 201 e OCEPAR 13
apresentaram o menor numero de linhagens selecionadas, com 10 linhagens
promissoras, € com menores numeros de classificacao, isto pode ser indicativo de
maior concordancia entre os métodos. Isto indica que qualquer um das
metodologias poderia ser utilizada para descartar algumas poucas linhagens
menos interessantes sem perder as linhagens promissoras. Por exemplo, algumas
linhagens RC2F2 poderiam ser descartadas antes de cultivar as sementes RC2F3,
sem perda de linhagens promissoras. Corroborando com essa observagao,
verifica-se no Quadro 8 que apenas as linhagens mais promissoras se
assemelham, pois ndo houve alta correlagdo de Spearman entre as situacoes
propostas quando se utilizam todos os individuos.

Para avaliar as diferentes selecdes propostas sob a classificagdo das
linhagens foi utilizado o coeficiente de correlacio de Spearman entre as
diferentes situagdes nas quatro populagdes. A correlagdo de Spearman estima a
relacdo de ordem, valores entre -0,50 a 0,50 foram considerados baixos ¢
indicando que a ordem de classifica¢do dos individuos sdo diferentes.

As correlacdes entre as situagdes tiveram ampla variagdo nas quatro
populacdes estudadas, apresentando valores que variaram de 0,07 a 0,90, o que ja
seria suficiente para predizer que as classificagdes nas diferentes situagdes nao se
contradiziam pois ndo houve correlagdo negativa significativa. Vale ressaltar que
a correlacdo de valor 0,07 demonstra que na populagdo oriunda da variedade
OCEPAR 13, a selegdo baseada diretamente na geragdo RC2F2 e utilizando

a metodologia de modelos mistos com toda a genealogia tem-se classificagdo
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QUADRO 4 — Resumo da classificagdo das linhagens selecionadas da populagao
RC2F2 em cada metodologia na populagdo oriunda da variedade

de soja COODETEC 201

Linhagem Planta F2" SelecdoI?  Selecdo Il  Selecdo III  Selecdo IV

PTC 10566  PTC 323 41,325 0,269 0,305%* 0,191
PTC 11568 PTC 323 41,744 0,369* 0,353* 0,302*
PTC 21574 PTC 323 42,208* 0,565* 0,205 0,533*
PTC 10585 PTC 323 42,934* -0,002 0,295 0,109
PTC 22542 PTC 434 44,259* -0,062* -0,101 0,400*
PTC 33544 PTC 434 44,793 * 0,981* 0,288* 1,071*
PTC 14546 PTC 434 42,840 -0,408 0,017* -0,024
PTC 35538 PTC 675 40,932 -0,074* -0,564* 0,407*
PTC 43577 PTC 675 42,824* -0,812 -1,116 0,157
PTC 44580 PTC 675 43,231* -0,346* -1,059* 0,522%*

" Codigo numérico da planta F2, ancestral da linhagem.
¥ Selegdo I — considera apenas os valores fenotipicos (teor de proteina) da geragio RC2F2.
Selegdo II — baseados nos valores preditos (BLUP) com matriz de parentesco completa.
Selegdo III - baseados nos valores preditos (BLUP) com matriz de parentesco completa, excetuando a
geracdo RC2F3.
Selegdo IV — baseado nos valores preditos (BLUP) de RC2F2 ¢ RC2F3.
* linhagem selecionada.
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QUADRO 5 — Resumo da classificacdo das seis linhagens selecionadas da

populacdo RC2F2 em cada metodologia na populagdo oriunda da

variedade de soja COODETEC 202

Linhagem  Planta F2" Selegio 1" Selecio Il  Selecdo Il  Selecdo IV
PTC2 98370 PTC2234  39,929* -0,012* -1,161* -0,079*
PTC2 73374 PTC2 234 38,580* -0,010* -1,463%* -0,060*
PTC2 45376 PTC2 334 41,341 0,422%* -0,468 0,100
PTC2 46381 PTC2 334 44,259* 0,015 0,184 0,085
PTC 23382  PTC2 334 38,715 0,321* -1,056 -0,032
PTC2 87384 PTC2 334 42,186 0,142 -0,141 0,539*
PTC2 13385 PTC2334  42,840% -0,149 0,005 -0,212
PTC 45395 PTC2334 42,132 0,111 0,417* -0,109
PTC2 78399 PTC2 334 41,144 -0,122 0,196* 0,096*
PTC2 37414 PTC2 678 39,875 0,215* -0,058 0,206*
PTC2 65417 PTC2 678 40,994* -0,004 0,190* 0,022
PTC2 18428 PTC2 678 42,248* 0,111* 0,388* 0,140*

" Codigo numérico da planta F2, ancestral da linhagem.
¥ Selegdo I — considera apenas os valores fenotipicos (teor de proteina) da geragio RC2F2.
Selegdo II — baseados nos valores preditos (BLUP) com matriz de parentesco completa.

Selegdo III - baseados nos valores preditos (BLUP) com matriz de parentesco completa, excetuando a

geracdo RC2F3.

Selegdo IV — baseado nos valores preditos (BLUP) de RC2F2 ¢ RC2F3.
* Linhagem selecionada.

38



QUADRO 6 — Resumo da classificacdo das seis linhagens selecionadas da

populagdo RC2F2 em cada metodologia na populagao oriunda da

variedade de soja COODETEC 205

Linhagem  PlantaF2" Seleciol" Selecio Il  Selegdo Il  Selegdo IV
PTCS5 23457 PTCS5 4 46,072 1,043* 0,342 1,491*
PTCS 86458 PTCS 4 49,346* 0,953 0,692%* 0,255
PTCS5 14462 PTC54 49,003* 0,104 0,656 0,620
PTCS5 82465 PTCS54 47,895 -0,238 0,147 0,236
PTC5 24466 PTC5 4 46,949 -0,244 0,046 0,387
PTCS5 25478  PTCS 4 48,266 0,961%* 0,975%* 0,680*
PTCS5 23482  PTCS 23 48,931%* 0,997* 1,046* 1,245*
PTCS5 56483  PTCS 23 44,363 -0,322 -0,565 0,044
PTC5 89485  PTCS 23 45,596 -0,457 -0,433 -0,396
PTC5 13490 PTCS 23 46,100* 0,877* -0,379* 0,651*
PTC5 23500 PTCS543 49,117* 0,019 -0,014* 0,411
PTCS5 14503  PTCS5 43 47,764%* 1,064* -0,159* 1,104*
PTC5 46504 PTCS5 43 45,881 1,009* -0,360 1,029*

' Codigo numérico da planta F2, ancestral da linhagem.
¥ Selegdo I - considera apenas os valores fenotipicos (teor de proteina) da geragio RC2F2.
Selegdo II - baseados nos valores preditos (BLUP) com matriz de parentesco completa.

Selecdo III - baseados nos valores preditos (BLUP) com matriz de parentesco completa, excetuando a

geracdo RC2F3.

Selegdo IV — baseado nos valores preditos (BLUP) de RC2F2 e RC2F3.

* Linhagem selecionada.
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QUADRO 7 — Resumo da classificacdo das seis linhagens selecionadas da
populagdo RC2F2 em cada metodologia na populagao oriunda da

variedade de soja OCEPAR 13

Linhagem Planta F2"  Sele¢io I Sele¢ao I Selegdo III  Selegdo IV

PTO3 36441 PTO342 44,821 1,887* -0,064 2,935%
PTO3 64442 PTO342  46,278* 1,521% 0,128 2.818*
PTO3 25448 PTO342 43,697 -0,399 0,280* 0,335
PTO3 45483 PTO342  45,186* -0,388 0,058 0,551
PTO3 12487 PTO342 45,137 0,422 0,303* 0,090
PTO3 65493 PTO3 64  45,784* 0,953* -0,312% 1,552%
PTO3 60495 PTO3 64  44,710% -0,678* -0,452% 0,261%
PTO3 65460 PTO380  43,333* 0,932% -0,038 0,457*
PTO3 25464 PTO380  43,518* 0,941% -0,013* 1,202%
PTO3 97475 PTO380 42,726 0,926 -0,001* 0,306

" Codigo numérico da planta F2, ancestral da linhagem.
¥ Selecdo I - considera apenas os valores fenotipicos (teor de proteina) da geracdo RC2F2.
Selegdo II - baseados nos valores preditos (BLUP) com matriz de parentesco completa.
Selegdo III - baseados nos valores preditos (BLUP) com matriz de parentesco completa, excetuando a
geracdo RC2F3.
Selegdo IV — baseado nos valores preditos (BLUP) de RC2F2 ¢ RC2F3.
* Linhagem selecionada.
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QUADRO 8 — Estimativas dos coeficientes de correlacio de Spearman nas
quatro populagdes de retrocruzamento de soja entre as diferentes

classificagoes
Populacdes
CD 201" CD 202 CD 205 OCEPAR 13

Classifica¢do I ¥

Classificagdo II 0,09™ 0,26 0,46 0,07™

Classificacao III 0,29 0,71 0,66 0,16

Classificacao IV 0,17 0,19 0,50 0,46
Classificacao II

Classificagdo I 0,09™ 0,26 0,46 0,07™

Classificacao I11 0,69 0,48 0,83 0,38

Classificagao IV 0,75 0,90 0,79 0,82
Classificagao III

Classificacao | 0,29 0,71 0,66 0,16

Classificacao II 0,69 0,48 0,83 0,38

Classificacao IV 0,17 0,21 0,46 0,22

" CD = COODETEC.

% Classificagdo I — considera apenas os valores fenotipicos da geragio RC2F2.
Classificagdo II — baseados nos valores preditos (BLUP) com matriz de parentesco completa.
Classificagdo III - baseados nos valores preditos (BLUP) com matriz de parentesco completa,
excetuando a geragdo RC2F3.
Classificagdo IV — baseado nos valores preditos (BLUP) de RC2F2 e RC2F3.

(ns) Nao significativo a 5% de probabilidade pelo teste t.
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diferente, mas nao contraditoria.

No Quadro 9 observa-se que a classificacdo II tem correlacao alta com a
classificacao IV, isto € interessante, pois com a perda de genealogia anteriores a
RC2F2 poderemos obter uma classificacdo semelhante, entretanto a sele¢do entre
familias ficaria prejudicada. Quando ocorre perda de genealogia pode-se prever
seus parentescos utilizando-se marcadores moléculas ou técnicas de andlise
multivariada.

Um dos indicativos da viabilidade de uma populacdo para fins de
melhoramento foi a possibilidade de prever ganhos em virtude da selecdo
(SILVA, 1982; FALCONER, 1987). No Quadro 9 sdo apresentados as médias
gerais, as médias das linhagens selecionadas e os ganhos preditos e realizado nas
diferentes metodologias de sele¢do. Esta andlise tem por finalidade verificar se
poderia prever o comportamento da geragao RC2F3.

Na popula¢do oriunda da COODETEC 201 observou-se que nas situagdes
que utilizaram o BLUP foram observadas maiores ganhos realizados, entretanto
houve ganho realizado negativo no teor de proteina quando se selecionou com
base nos valores fenotipicos de RC2F2. Estes resultados contradizem o esperado
(ganho predito), mas demonstra a utilizacdo promissora de BLUP. As populacdes
oriundas de COODETEC 202 ¢ OCEPAR 13 também apresentaram maiores
ganhos realizados quando utilizado o BLUP.

Observou-se que na populagao oriunda de COODETEC 205, apesar da
selecdo positiva, ndo houve ganho positivo, obtendo-se valores fenotipicos, em
RC2F3, abaixo do esperado. Isto se deve, provavelmente, ao fato de as linhagens
terem sido selecionadas anteriormente para o microambiente de Vicosa - MG e as
linhagens RC2F3 terem sido cultivadas em outras localidades. VENCOVSKY e
BARRIGA (1992), ja havia reportado que se a comparagao entre ganho predito e
ganho realizado quando ocorre em diferentes condi¢des ambientais, além da
diferenca de magnitude, o sentido do ganho poderia mudar. Apesar de apresentar
ganho negativo, quando utilizando BLUP houve menor perda de ganho.

Como foi observado, apesar do ganhos diferenciados entre as diferentes

metodologias, diferentes alternativas podem ser adotadas, sendo o que vai
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QUADRO 9 - Estimativas das médias e ganhos das populagdes de
retrocruzamento de soja nas diferentes situagoes

Populagao 11 11 111 1\
COODETEC 201

Xreara 40,51 40,51 40,51 40,51
Xrcars selecionadas 43,37 43,73 42,86 42,88
Xpcars selecionadas 40,71 40,20 41,11 40,92
Ganho predito 62,49 70,13 61,25 61,67
Ganho realizado 0,50 -0,76 1,49 1,03
COODETEC 202

Xrear2 39,04 39,04 39,04 39,04
Krcar selecionadas 41,48 42,50 40,66 40,69
Xrcars selecionadas 40,17 40,15 40,86 40,24
Ganho predito 2,21 3,14 61,58 62,84
Ganho realizado 2,90 2,83 4,67 3,08
COODETEC 205

Xre2r2 44,37 44,37 44,37 44,37
Xrear gelecionadas 47,84 48,79 46,52 47,79
Xrers selecionadas 38,39 39,93 41,60 41,04
Ganho predito 67,60 85,96 34,36 54,75
Ganbho realizado -13,48 -10,02 -6,25 -7,52
OCEPAR 13

Xrear2 42,62 42,62 42,62 42,62
Xrearr gelecionadas 44,80 45,32 44,64 44,24
Xrcars selecionadas 46,71 46,86 47,43 47,99
Ganho predito 40,01 49,52 54,44 43,68
Ganho realizado 9,58 9,93 11,27 12,59

1 - considera apenas os valores fenotipicos da geragdo RC2F2.
II - idem situag@o I, evitando-se selecionar linhagens com alta covariancia genética.
IIT - baseados nos maiores valores preditos (BLUP) com matriz de parentesco completa, excetuando a
geracdo RC2F3.
IV - idem situagao III, evitando-se selecionar linhagens com alta covariancia genética.
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determinar a melhor estratégia sera a quantidade de informagao disponivel, pois
os resultados mostram que o BLUP tem boa precisao, pois os resultados foram os
melhores nas diferentes populagdes de retrocruzamentos, e também apresenta boa
acuracia pois absorveu bem os erros sistematicos (selecdo sem considerar a
covariancia).

Pode-se concluir, com base nos resultados do Quadro 9, que a selecao
baseado no BLUP e evitando-se ou ndao o aumento de parentesco mostrou-se
mais promissora. O cultivo da geragdo RC2F3 em ambiente diferente onde havia
ocorrido selecao, provavelmente favoreceu a selegdo que utiliza informagdo de
parentesco. Para utilizagdo do BLUP o conhecimento do parentesco ¢
fundamental, existem outras formas de obtencdo como por exemplo: o uso de
marcadores moleculares, podendo ser utilizado em programas iniciais de
melhoramento; quando se desconhece o parentesco. O BLUP pode auxiliar em
metodologias de selecdo que necessitam de dispor do conhecimento do
parentesco como no “método genealdgico™.

A utilizacdo do BLUP para selecdo de linhagens apresentou-se promissor
no programa de retrocruzamento da soja para elevar o teor protéico na soja,
lembrando que conduc¢do das populagdes deve ser planejada para tal
procedimento, assim empregar o BLUP para auxiliar na tomada de decisdo passa

a ser uma alternativa viavel e promissora.
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a)

b)

5. CONCLUSOES

As estimativas de herdabilidade, no sentido restrito, cujos os
componentes de varidncia foram estimadas pelo método da
Maxima Verossimilhanga Restrita, apresentaram-se baixas para
teor de proteina nas sementes, nas quatro populacdes de

retrocruzamentos de soja estudadas;

Selecionando-se somente os maiores valores preditos pelo

BLUP, havera aumento de parentesco na populagao;
Houve diferengas entre ganhos preditos e realizados, entretanto

observou-se que com a utilizacdo do BLUP houve melhores

ganhos realizados;
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CAPITULO 2

DISTRIBUICAO DE FREQUENCIA DOS TEORES DE PROTEINA NAS
SEMENTES DE POPULACOES DE RETROCRUZAMENTO EM
SOJA

1. RESUMO

No presente estudo, trabalhou-se com a caracteristica quantitativa teor
protéico nas sementes de soja. Foram estudadas sete populacdes oriundas de
retrocruzamentos cujo objetivo foi de traspassar genes para alto teor de proteinas
nas sementes, para variedades comerciais. As distribui¢des das observagdes e, em
conseqiiéncia, a natureza da variacdo genética, foi avaliada por meio da andlise
da curtose e da assimetria das distribuigdes. Observou-se que a média do teor
protéico foi deslocada positivamente, indicando potencial para o
desenvolvimento de linhagens promissoras, com maior teor de proteina nas
sementes; a variabilidade do teor de proteina dentro das populagdes depende
somente da presenca de poucos alelos nas diferentes populacdes; no segundo
retrocruzamento, as populagdes tendem a apresentar distribuicdo mesocurtica ou
leptocurtica e, por meio da estimativa de assimetria, foi possivel constatar efeito
de dominancia em algumas das populagdes avaliadas.

Termos para indexacao: Glycine max, proteina, distribui¢ao, freqiiéncia.
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2. INTRODUCAO

Os programas de melhoramento de soja do Brasil, embora o pais seja o
segundo maior produtor mundial de leguminosa, apresentam grande dependéncia
de materiais exdticos pelo fato da base genética do germoplasma brasileiro ser
estreita. Programas de melhoramento visam o desenvolvimento de variedades
que sejam produtivas e de melhor qualidade. Um aspecto referente a qualidade
do grao de soja ¢ o teor e a qualidade da proteina. A qualidade da proteina refere-
se ao teor de aminodcidos sulfurados e também as propriedades funcionais da
proteina (MOREIRA et al. 1979, 1990).

Quando processados, 100 quilos de soja produzem, em média, 79 quilos
de farelo (que possui cerca de 50% de proteina) e 18,4 quilos de 6leo. Por meio
do melhoramento genético ¢ possivel o desenvolvimento de variedades com
caracteristicas especiais de qualidade, que podem permitir a industria de
alimentos o desenvolvimento de produtos ou de processos tecnologicos mais
economicos e eficientes, viabilizando, assim, aceitabilidade mais efetiva, em
razao da oferta de produtos de soja de melhor qualidade.

O preco do farelo para exportagdo ¢ dependente da classificagdo quanto ao
padrdo de qualidade, em que “Normal” deve conter no minimo 46 % de proteina,
servindo como base de preco, “Low Pro” deve conter um minimo de 43,5 % de
proteina, sofrendo um desdgio no preco e “Hy Pro” com um minimo de 48%,
ganhando um 4agio em relacdao ao preco da classificagdo “Normal” (MOREIRA,

1999).
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Os estudos de acao génica relacionados ao teor protéico nas sementes de
soja indicam que o efeitos gé€nicos aditivos sdo mais importantes que da
dominancia e da epistasia (BRIM e COCKERHAM, 1961, THORNE e FEHR,
1970, McKENDRY et al., 1985, PIOVESAN, 2000). Dessa forma, ha indicagao
de que nas populagdes trabalhadas por esses autores, o teor de proteina das
sementes pode ser eficientemente melhorado ainda em geragdes precoces.

O conhecimento da natureza genética de uma caracteristica possibilita
tornar o processo seletivo mais eficiente. Entretanto, no caso de retrocruzamentos
em que se trabalha com populagdes pequenas, as estimativas sdo viesadas, pois a
mudanca nas freqiiéncias génicas em funcdo da amostragem ocorrem em todas as
geragoes.

No presente estudo, trabalhou-se com a caracteristica quantitativa teor
protéico nas sementes. Foram estudadas sete populagdes oriundas de
retrocruzamentos que visavam a introduc¢ao, em variedades comerciais, de genes
para alto teor de proteina nas sementes, sendo avaliadas quanto a natureza da sua

variacdo genética.
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. Material genético e municipio

Foram utilizadas neste trabalho plantas de soja de ciclo
precoce/semiprecoce oriundas de retrocruzamentos das variedades de soja
OCEPAR 13, OCEPAR 14, COODETEC 201, COODETEC 202, COODETEC
203, COODETEC 205 e COODETEC 206. Essas variedades apresentam teores
de proteina em niveis comumente observados nas variedades comerciais, sendo
indicadas para plantio comercial no sul do Brasil e tendo sido utilizadas como
progenitores recorrentes. Comercialmente sdo conhecidas pelas siglas OC 13, OC
14, CD 201, CD 202, CD 203, CD 205 e CD 206, respectivamente. Como
progenitores doadores, foram utilizadas as linhagens de alto teor protéico BARC
8 (LEFFEL, 1992) e BR 80 14887, neste trabalho foram consideradas como
variedades para facilitar a discussdo. Os progenitores recorrentes sao
pertencentes a Cooperativa Central Agropecudria de Desenvolvimento
Tecnoldgico e Economico Ltda (COODETEC) e os progenitores doadores foram
desenvolvidos pelo USDA-ARS nos Estados Unidos ¢ EMBRAPA/Soja,
respectivamente.

Os cruzamentos iniciais foram realizados em casa de vegetacdo do
BIOAGRO, no més de fevereiro de 1999, localizado no Campus da Universidade

Federal de Vigosa, em Vigosa, na Zona da Mata do Estado de Minas Gerais,
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cujas coordenadas geograficas sdao 20°45°20”S e 42°52°40"W e,
aproximadamente, 650 m de altitude.

As sementes F1’s tém a seguinte genealogia:

a) PTN 112 x OCEPAR 13;
b) PTN 112 x OCEPAR 14;
¢) BR 80 14887 x CD 201;
d) BR 80 14887 x CD 202;
e) BR 80 14887 x CD 203;
f) PTN 112 x CD 205;

g) PTN C1 x CD 206.

O progenitor a esquerda do esquema de cruzamentos sempre foi o genitor
materno. A linhagem PTN I12 foi oriunda do cruzamento de (BARC 8 x IAC-12)
x IAC 12 e a linhagem PTN C1 de (BARC 8 x CAC 1) x CAC 1. As variedades
IAC 12 e CAC 1 ndo apresentam alto teor protéico nas sementes e foram
desenvolvidas pelo Instituto Agrondmico de Campinas e pela Cooperativa
Agricola de Cotia, respectivamente.

As sementes F1 foram cultivadas em maio de 1999, sendo o cultivo
realizado em vaso, com uma planta. Os cruzamentos oriundos de OC 14, CD
201, CD 202 e CD 205 foram confirmados por meio de analise de marcadores
RAPD, pois nao se dispunha de marcador morfolégico. A colheita e a debulha
foram efetuadas, manualmente, para cada planta, quando 100% das vagens
estavam secas para colheita.

As populacdes segregantes foram conduzidas como descrito no capitulo 1.

3.2. Analise de dados

Na analise dos dados, foram calculadas as variancias, indicativas da

variabilidade fenotipica. Foram, também, calculadas a assimetria e a curtose. A
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assimetria ¢ a medida do grau de desvio em relacdo a distribuicdo normal. Se a
curva de freqiiéncia da distribuicdo tem uma cauda mais longa a direita da
ordenada méaxima que a esquerda, diz-se que a distribuicdo ¢ desviada para a
direita, ou que ela tem assimetria positiva. Se o inverso ocorre, diz-se que ela ¢
desviada para a esquerda ou que tem assimetria negativa. Na avaliagdo do grau
de assimetria, utiliza-se do terceiro momento centrado na média, expresso sob
forma nao-dimensional. O coeficiente do momento de assimetria de uma amostra

populacional ¢ definido por:

n X—X }
a=(n_l)(n_2)2( s J ’

em que:

a = coeficiente do momento de assimetria;
s = desvio padrdo da amostra;

n = numero total de individuos da amostra;
x = dados coletados;

X = meédia aritmética.

A curtose ¢ o grau de achatamento de uma distribuicdo, considerado
usualmente em relagdo a distribui¢do normal. A distribui¢do que tem um pico
relativamente alto ¢ denominada leptocurtica, enquanto aquela que tem o topo
achatado ¢ denominada platicurtica. A distribuigdo normal, que ndo ¢ nem muito
pontiaguda nem muito achatada, ¢ denominada mesocurtica. Baseada no quarto
momento centrado na média, expressa sob forma ndo-dimensional, o coeficiente

do momento de curtose de uma amostra ¢ definido por:

B n(n+1) x-x\' B 3(n—1)2
k= (n—l)(n—zxn—s)z( s j (n-2)n-3)°
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em que:

k = coeficiente do momento de curtose;

s = desvio padrao da amostra;

n = namero total de individuos da amostra;
x = dados coletados;

X = média aritmética.

Assumindo-se que os progenitores recorrentes € doadores utilizados no
presente trabalho tém os alelos fixados (freqiiéncia igual a 1 ou zero) em todos os
locos, ou seja, a distribuicdo das observacdes obtida nas varidveis quantitativa
dentro desses progenitores tem distribuicdo proxima da normal. Portanto
qualquer ocorréncia do desvio da distribui¢do normal na populacdo oriunda de
cruzamentos serd resultante da introgressao de novos alelos, os quais estariam
segregando e seriam detectados pelos testes de curtose e, ou de assimetria.

Para a caracteristica teor protéico, cujo interesse foi o de aumentar o seu
nivel nas sementes, a estimativa de assimetria nula (-0,5 < a < 0,5) ou positiva (a
> (,5) indica expectativa de selecao eficiente, enquanto a assimetria negativa (a <
-0,5) indica selecao nao eficiente, ou seja, ha efeito da dominancia para alto teor
protéico. Quanto a curtose, se a distribuicdo for mesocurtica (-1 < k < 1) ou
leptocurtica (k > 1), os gendtipos possuem divergéncia baixa ou nula, visto que
os alelos entre os gendtipos devem ser iguais ou de efeitos semelhantes; se for
platicurtica (k < -1) sdo divergentes, pois a combinagdo de diferentes alelos
produziriam individuos muito contrastantes. A regra para discriminar as classes
dos coeficientes foi baseada em FOSTER (1986) e a interpretacdo genética em

LYNCH e WALSH (1998).
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

A distribuicao das freqiiéncias dos diferentes retrocruzamentos de soja, na
geracdo RC2F2, as estimativas de assimetria, curtose e médias estdo apresentadas
no Quadro 1. Observa-se que todas as populagdes de retrocruzamentos
apresentaram, em relacdo aos seus progenitores recorrentes, média do teor
protéico deslocada positivamente, indicando potencial para o desenvolvimento de
linhagens promissoras, com maior teor de proteina nas sementes.

A ordem de classificagdo decrescente, quanto ao teor protéico das
sementes dos progenitores recorrentes, foi OC 13 > CD 206 > CD 205 > CD 203
> CD 201 > CD 202 > OC 14. Avaliando-se somente as melhores plantas
oriundas dos retrocruzamentos, a classificagdao foi CD 205 > CD 203 > OC 13 >
CD 201 =OC 14 > CD 202 > CD 206. Comparando-se as médias populacionais
de cada retrocruzamento observa-se CD 205 > CD 203 > OC 13 > CD 201 > CD
202 > CD 206 > OC 14. Observando-se essas classificacdes nota-se que a
variedade CD 205 foi a que apresentou a melhor classificagdo apods os ciclos de
retrocruzamento, provavelmente em razao da introgressao de alelos de efeito
maior que conferem alto teor protéico, pois apresentou a assimetria nula,
mostrando que nesta populacdo a selecao ¢ eficiente, enquanto que na CD 206,
por exemplo, existe maiores dificuldades de selecao.

Quanto a estimativa da variancia dentro da amostra, o cruzamento com o
progenitor recorrente CD 205 apresentou maior valor entre os retrocruzamentos

estudados, além do alto valor estimado da média. Esse resultado ¢ interessante,
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QUADRO 1 — Distribuicao de freqiiéncias, média da populagdo e do progenitor

recorrente, assimetria e curtose do teor protéico nas sementes da

soja, na geracdo RC2F2 de sete cruzamentos. Vigosa, MG

Progenitor recorrente

(% (;:)i?)ii?na) Ocepar  Ocepar Coodetec Coodetec Coodetec Coodetec Coodetec
13 14 201 202 203 205 206
49 4
48 5
47 5
46 5 8
45 8 1 1 8 4
44 10 2 4 12 11
43 13 7 2 13 7 1
42 13 1 6 5 13 6 4
41 14 8 13 3 9 6 10
40 2 8 13 12 3 1 9
39 1 15 13 12 1 10
38 14 4 8 6
37 1 8 1 5 2
36 8 1 10 1
35 5 2 2
34 1
33 1
32 1
31 1 2
Média da populacao 42,62 38,24 40,51 39,04 42,98 44,40 38,91
rl\gjgrlfeﬁ?epmgemtor 39,77 3592 37,71 3623 3802 3806 3887
Variancia da amostra 2,77 4,59 3,18 5,63 3,40 8,23 7,55
Assimetria -0,25 0,24 0,21 0,36 0,03 -0,05 -1,48"
Curtose 0,48 0,60 -0,04 -0,50 -0,58 -0,57 2,08

* a distribuicdo afasta-se da distribui¢do normal.
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pois evidéncia maior variabilidade entre plantas, aumentando a possibilidade de
se conseguir linhagens com a média de teor protéico superiores as dos
progenitores. A menor variancia foi observada em OC 13, entretanto a existéncia
de pouca variabilidade neste caso nao prejudica o processo seletivo das plantas,
pois algumas plantas apresentam valores superiores a 15 % em relacdo a média
do progenitor recorrente.

A assimetria est4 relacionada com o grau de dominancia. Na analise do
coeficiente de assimetria, populacdes oriundas de OC 13, OC 14, CD 201, CD
202, CD 203 e CD 205 apresentaram valores proximos de zero, indicando
auséncia de efeito de dominancia. De acordo com THORNE e FEHR (1970),
sabe-se que existe domindncia para o carater estudado, mas em pequena
magnitude. Quanto a populacdo oriunda de CD 206, verificou-se estimativa
negativa indicando haver efeito da dominancia para alto teor protéico. Assim, a
segregacao da progénie RC2F3 deve ser posteriormente avaliada para se
assegurar maiores ganhos na selecao.

A curtose estd relacionada com a presenca de alelos diferentes na
populacdo e de maneira indireta, nos progenitores. Todas as populacdes, exceto a
oriunda de CD 206, apresentaram estimativas nulas. Portanto, a curva de
distribuicdo dos dados da amostra ¢ mesocurtica, indicando baixa divergéncia
entre os individuos. Esse fato era esperado, pois, a principio, a divergéncia foi
reduzida, quando foram selecionadas plantas F2 e RC1F2 similares ao progenitor
recorrente para continuar o programa de retrocruzamento; entretanto, existem
populagdes com maior valor de varidncia do que outras, indicando que a
variancia fenotipica observada foi dependente somente da presenca de poucos
alelos dentro de cada populacdo. A populagdo oriunda de CD 206 apresentou-se
leptocurtica, isto provavelmente em razao da pré-existéncia de alelos de efeito
maior que conferem alto teor protéico (O’DONALD, 1971), com acréscimo do

efeito da dominancia.
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a)

b)

c)

d)

5. CONCLUSOES

A média do teor protéico foi deslocada positivamente, indicando
potencial para o desenvolvimento de linhagens promissoras, com

maior teor de proteina nas sementes;

A variabilidade do teor de proteina observada dentro das populacdes
depende somente da presenca de poucos alelos nas diferentes

populacgdes;

No segundo retrocruzamento, as populacdes tendem a apresentar a

curva de distribui¢do mesocurtica ou leptocurtica;

Por meio da estimativa de assimetria foi possivel constatar auséncia e
presenca de efeito de dominéncia nas populacdes avaliadas; sendo que
a populagdo oriunda de COODETEC 206 apresentou efeito de

dominancia para alto teor protéico.
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APENDICE

QUADRO 1 — Descri¢ao dos progenitores recorrentes de soja. Vigosa, Médias do
verao 2001/inverno 2001/verao 2002/inverno 2002

Variedades
oC oC CD CD CD CD CD
13 14 201 202 203 205 206
Cor da Flor Roxa Branca Branca Branca Branca Branca Roxa
Corda pubescéncia Marrom  Marrom Cinza Cinza  Marrom Marrom  Marrom
Habito de crescimento Det Det Det Det Det Det Det
Cor do hilo Preto Marrom Marrom Marrom Preto Marrom Preto
Cor do tegumento Amarelo Amarelo Amarelo Amarelo Amarelo Amarelo Amarelo
Dias para maturacao 112 112 115 117 120 132 123
Altura da planta (cm) 68 65 84 84 81 92 84
100 sementes (g) 13 12,8 16,1 156 154 15 14
Deiscéncia da vagem Tolerante Tolerante Tolerante Tolerante Tolerante Tolerante Tolerante
Acamamento Resist Resist Resist Resist Resist Resist Resist
Teor de proteina (%) 36,2 34,7 35,7 36,8 37,0 38,1 39,2
ocC oC oC ocC ocC CD CD
Identifica¢do original* 86-102  85-08  95(4)-  88-127 88-161 91-671 92-128
2422
CEPS BR oC
. F2 Davis 000N 9006 8347 87-5085
Pedigree® X *  Willian  x X X X
Uniao Uniao 20 Invicta oC oC FT-
73-397  87-216  Abyara
M¢étodo de selecao™ SSD SSD Retr SSD SSD SSD SSD
Lan¢camento* 1991 1991 1996 1996 1996 1998 1999
Ano de registro* - - 1998 1998 1998 1998 2000
Validade da prote¢ao* - - 2013 2013 2013 2013 2015
RS, SC, RS, SC,
Area de adaptagio* PR PR PRSP PRSP PRSC PRMG SPNG

* Dados fornecidos pela COODETEC.
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QUADRO 2 — Descri¢ao dos progenitores doadores. Vigosa, Médias do verdo
2001/inverno 2001/verdao 2002/inverno 2002

Linhagens

BARC 8§ BR 80 14887
Cor da Flor Branca Roxa
Cor da pubescéncia Marrom Marrom
Habito de crescimento Determinado Determinado
Cor do hilo Preto Preto
Cor do tegumento Amarela Amarela
Dias para maturacao 115 128
Altura da planta (cm) 68 72
100 sementes (g) 16,30 15,70
Acamamento Resistente Resistente
Teor de proteina (%) 51,30 49,82
Identificacao* P1 555398 0 proprio
Pedigree* CX797-21 x NC-2-62 ?

Area de adaptagio

Obtentor

Sem Indicac¢ao

USDA-ARS

Sem Indicac¢ao

Embrapa
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