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RESUMO

SILVA, Alisson Santos Lopes da, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, fevereiro de
2016. Diversidade genética entre gendtipos de soja e estabelecimento de colecdes
nucleares e de melhoramento para teores de 6leo e de protei@aientador: Felipe
Lopes da SilvaCoorientadores: Pedro Crescéncio Sousa Carneiro, Cosme Damido Cruz
e Tuneo Sediyama.

A presenca de variabilidade genética entre as cultivares de soja é fator determinante
para o sucesso de programas de melhoramento da cultura. O objetivo deste trabalho foi
avaliar a diversidade genética entre genotipos de soja, estabelecer colecfes nucleares e
definir estratégias para extracdo de cole¢Bes de melhoramento para teores de 6leo e de
proteina. A caracterizacdo dos acessos ocorreu por meio de 21 caracteres
morfoagronémicos avaliados em experimentos conduzidos em dois locais, utilizando o
delineanento de blocos aumentados (DBA). A estimacédo da diversidade foi realizada
por meio do método de agrupamento UPGMA utilizando como medida de
dissimilaridade a distancia Euclidiana média. No estabelecimento das colecdes
nucleares utilizou-se inicialmente a estratégia que definiu um ndmero de individuos que
representasse a média e a variancia de todas as caracteristicas quantitativas, calculada ne
populacdo original de cada local. A formacdo dessas cole¢cdes aconteceu mediante
alocacdo de acessos tomados ao acaso do conjunto de gendétipos analisados. Foram
avaliados os impactos das colecfes nucleares na manutencdo da média e variancia
original. A estruturacao de cole¢des de melhoramento foi realizada seguindo a estratégia
de estratificacdo dos acessos em relacdo ao ciclo total e selecdo destes, dentro de cads
estrato de ciclo, com alta média para cada caractere em questdo e divergentes. As
analises estatisticas foram realizadas por meio do Programa Computacional GENES.
Foi possivel verificar variancia genética significativa, ao nivel de 5% de probabilidade
pelo teste F para a maioria dos caracteres quantitativos avaliados no local 1. No local 2
sete dos caracteres apresentaram diferenca significativa. Na matriz de dissimilaridade
para os dados quantitativos, a distancia Euclidiana entre os acessos variou de 0,3753 a
3,2529 no local 1, e de 0,3679 a 3,4008 no local 2. No local 1 os pares de acessos mais
divergentes e mais similares foram o BAGSUFV106/BAGSBH-Wii’= 3,2529)e
BAGSUFV157/BAGSUFM 59 (dii’= 0,3753) respectivamente. No local 2 o par
BAGSUFV48/BAGSUFM6 (dii’= 3,4008) foram o0s mais dissimilares e
BAGSUFV59/BAGSUFV16 dii’= 0,4211) os mais similares. Para o conjunto de

caracteres qualitativos, os pares de acessos mais divergentes e similares foram os
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BAGSUFV38/BAGSUFV75 {ii’= 298,0604) e BAGSUFV2/BAGSUFV2Zdii’=

7,9876), respectivamente. O método de agrupamento UPGMA proporcionou a formacao
de 57 grupos, sendo trinta destes, composto por apenas um acesso. O numero de acesso
determinado para compor a colecdo nuclear de cada local foi de 80 gendtipos. Destes
80, a porcentagem de acessos comuns aos dois ambientes foi de apenas 48,75%. A
colecéo nuclear do local 1 ndo foi capaz de representar a variancia original somente para
o carater numero de hastes laterais. No local 2 a manuteng&o das variancias originais
nao verificada para os caracteres diametro do hipocétilo, numero hastes laterais e anglo
de acamamento. Para as caracteristicas qualitativas as classes formato do foliolo
lanceolado estreito e habito de crescimento prostrado foram as Unicas néo representadas
pela colecdo nuclear do ensaio 1 e 2, respectivamente. Na estruturacdo da colecao de
melhoramento houve uma tendéncia, no local 1, da alocacdo de gendétipos com maiores
teores de 6leo e proteina no grupo de ciclo tardio. J& no local 2 esta tendéncia ocorreu
para 0s genotipos pertencentes ao grupo de ciclo médio. Analisando cada ciclo de
maturacédo verificou-se que o gendtipo BAGSUFV23, para o caractere teor de 6Oleo, foi
coincidente em ambos os locais. O mesmo ocorreu para 0s genotipos BAGSUFV17 e
BAGSUFV15, em relacdo ao teor de proteina. Para o ciclo médio o gendtipo comum
para teor de 6leo foi o BAGSUFV50 e para proteina 0o BAGSUFV82. No grupo do ciclo
tardio foi verificado o maior nimero de genoétipos coincidentes para o teor de 6leo,
sendo eles: BAGSUFV131, BAGSUFV115, BAGSUFV33 e BAGSUFV53. Neste
grupo ndo houve acessos comuns para o0 caractere teor de proteina. Conclui-se que
existe diversidade genética entre os acessos de soja avaliados, foi possivel obter
colecdes nucleares para cada local e, a estratégia adotada se mostrou eficientes na

estruturacéo das colec6es de melhoramento.
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ABSTRACT

SILVA, Alisson Santos Lopes da, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, February,
2016. Genetic diversity among soybean and establishing of nuclear and breeding
collections for oil and protein contents. Advisor: Felipe Lopes da Silva. Co-advisors:
Pedro Crescéncio Sousa Carneiro, Cosme Damido Cruz and Tuneo Sediyama.

The presence of genetic variability among soybean cultivars is a decisive fadtor for
success of crop improvement programs. The objective of this study was to evaluate the
genetic diversity among soybean genotypes, establish nuclear collections and define
strategies to extract improvement collections for oil and protein content. The
characterization of the accessions occurred through 21 morphoagronomic characters
evaluated in experiments conducted in two locations, using the augmented block design
(DBA). The estimation of diversity was performed using the UPGMA grouping method,
using as measure of the dissimilarity the average Euclidean distance. In the
establishment of core collections was used initially the strategy that has defined a
number of individuals who represent the mean and the variance of all quantitative
characteristics, calculated on the original population of each location. The formation of
these collections happened through the allocation of acesses taken at random from the
set of analyzed genotypes. It was evaluated the impacts of nuclear collections in
maintaining of the mean and original variance. The structure of the improvement
collections was carried out following the strategy of the stratification of the acesses in
relation to the total cycle and selection of these, within each stratum of the cycle, with a
high average for each trait in question and divergent. The statistical analyzes were
performed using the Genes Computational Program. It was possible to verify significant
genetic variance at 5% probability by the F test for most quantitative traits evaluated at
the location 1. On site 2, seven of the characters showed significant difference. In
dissimilarity matrix for quantitative data, the Euclidean distance between accessions
ranged from 0,3753 to 3,2529 on site 1, and from 0,3679 to 3,4008 on site 2. In the site
1 the pairs of the acesses more divergent and more similar were BAGSUFV106 /
BAGSUFV36 (dii'= 3,2529) and BAGSUFV157 / BAGSUFV159 (dii'= 0,3753),
respectively. In the site 2, the pair BAGSUFV48 / BAGSUFV16 (dii'= 3,4008) were the
most dissimilar and BAGSUFV59 / BAGSUFV16 (dii' = 0,4211) the most similar. For
the set of the qualitative characters, the pairs of the acesses more divergent and similars
were BAGSUFV38 / BAGSUFV75 (dii'= 298,0604) and BAGSUFV2/BAGSUFV22
(dii'=7,9876), respectively. The UPGMA grouping method provided the formation of

viii



57 groups, where thirty of these,being composed of just one access. The number of
acesses determined to compose the core collection of each site was 80 genotypes. From
these 80, the percentage of common accesses to both environments was only 48,75%.
The nuclear collection of the site 1 was not able to represent the original variance only
to the character number of lateral rods. In the site 2 the maintenance of the original
variances was not checked for the characters of hypocotyl diameter, number of side
rods and angle of lodging. For the qualitative characteristics, the classes leaflet format
narrow lanceolate and prostrate growth habit were the only ones that was not
represented by the core collection of test 1 and 2, respectively. In structuring the
collection of the improvement there was a trend, in place 1, of the allocation of
genotypes with higher levels of oil and protein in the group of late cycle. Already in site
2, this trend occurred for genotypes belonging to the average cycle group. Analyzing
each maturation cycle it was found that the BAGSUFV23 genotype, to the oil content
character, was similar in the both locations. The same was true for BAGSUFV17 and
BAGSUFV15 genotypes in relation to the protein content. For the mean cycle, the
common genotype for oil content was BAGSUFV50 and to the protein the
BAGSUFV82 genotype. In the group of the late cycle it was found the largest number
of matching genotypes to the oil content, as follows: BAGSUFV131, BAGSUFV115,
BAGSUFV33 and BAGSUFV53. In this group there was not common access to the
protein content character. It is concluded that there is genetic diversity among the
accessions evaluated of soybean, it was possible to obtain nuclear collections for each
site and, the strategy adopted proved effective in the structuring of improving

collections.



INTRODUCAO

A soja [Glycine maxL.) Merrill] ocupa uma posi¢édo de destaque no cenario do
agronegocio mundial. A cultura é responsavel por mais de treze por cento de toda
producdo de grdos no mundo, sendo o quarto cereal mais produzido globalmente
(USDA, 2016). No Brasil, a sojicultura faz parte da principal atividade agricola do pais,
movimentando mais de 27 bilhdes de ddlares por ano (ABIOVE, 2016). Segundo dados
da Companhia Nacional de Abastecimento (CONAB, 2016), a expectativa € que na
safra de 2015/2016 a producdo nacional da leguminosa, alcance 100,93 milhdes de
toneladas, representando 47,99% das 210,3 milhdes de toneladas de gréos esperadas
para este ano no pais. Tais previsdes asseguram o Brasil como segundo maior produtor,
ficando atras apenas dos Estados Unidos que esperam uma producéo de 106,95 milhdes
de toneladas na proxima safra (USDA, 2016).

Amplamente difundida, a soja e seus derivados sdo matérias primas para
diferentes segmentos industriais. A busca por uma alimentacdo humana
nutricionalmente equilibrada, visando a manutencao da salde e a prevencédo de doengas,
tem elevado a procura por produtos a base de soja. Além do 6timo balanco de
aminoacidos essenciais que contribuem ricamente na dieta, estudos tem revelado que a
soja apresenta efeitos terapéuticos no tratamento de doencas -cardiovasculares,
osteoporose e cancer (VIEIR#& al.,1999; PENHAet al., 2007).

A alta fracdo proteica dos grdos, em torno de 40%, confere a soja consideravel
propriedades tecnoldgicas, por exemplo, emulsificantes e estabilizantes na industria de
alimentos (ROS/Aet al., 2009). A boa digestibilidade das proteinas presentes no grao
pode ser comparada, neste quesito, a proteinas de origem animal (CLAPBER
2001; DERSJANT-LI & HILL, 2005; CARCIOF¢t al, 2006). Assim, o farelo da soja,
uma das formas de comercializacdo da leguminosa que apresenta alto teor de proteina,
tem sido muito empregado na formulacdo de ragbes para a nutricdo animal,
principalmente nos setores da avicultura e suinocultura. A grande oferta do @rao e
excelente equilibrio nutricional deste alimento também contribuem para sua utilizacao
(WILSON, 2004).

Outro produto obtido a partir do processamento da soja é o 6leo. Os gréaos de
variedades cultivadas apresentam em média 20% de 0leo em sua composi¢cdo com base
na matéria seca (MORAESt al, 2006). Além da reconhecida aplicabilidade na

industria alimenticia, o 6leo de soja faz parte da formulacdo de produtos cosméticos,
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farmacéuticos, vernizes, tintas, lubrificantes, entre outros. Destacam-se ainda, as
vantagens da adicdo deste produto em ragdes, como por exemplo, a reducdo na
producdo de calor pelas aves (BARRE€Dal, 2010; CHURCH & POND, 1977).

Outro destino do Oleo é a producdo de biodiesel, que apresenta inUmeros pontos
positivos, entre eles a reducdo na emissdo de compostos poluentes e o direcionamento
da matriz energética a favor de fontes renovaveis (FERRA&L 2005).

Procurando atender este diversificado mercado da soja, 0os programas de
melhoramento tém concentrado suas pesquisas na obtencdo de cultivares com
caracteristicas especificas para o uso, como aumento dos teores de 6leo ou groteina,
gue sejam produtivas. Contudo, a eficiéncia de qualquer programa de melhoramento
esta condicionada, primeiramente, a existéncia de variabilidade genética na populacéo
base (FERRAO, 2009). Na soja, verifica-se elevada variabilidade para caracteres
fisioldgicos, morfolégicos e agrondmicos, entretanto, pouco explorada pelos programas
de melhoramento. O que tem sido evidenciado é uso extensivo de cultivares muito
proximas geneticamente no desenvolvimento das novas cultivares, resultando no
estreitamento da base genética da cultura (ALCANTARA NETO, 2001; BERINI
al., 2006; MIRANDAet al, 2007).

Nos métodos utilizados para mensurar a diversidade genética em uma colecéo
germoplasmas, a caracterizacdo morfoagrondmica dos acessos por meio de variaveis
guantitativas e qualitativas é a mais frequente (BUEN@L, 2001; FRANCCet al,

2001; GONCALVESet al,, 2009; BARBEet al, 2010).

Segundo Cruzet al. (2011), a existéncia de caracteristicas de diferentes
naturezas no estudo da diversidade, permite a utilizacdo de inUmeras estratégias de
andlise. Uma alternativa é adotar para cada grupo de caracteristicas uma medida de
dissimilaridade apropriada, obtendo assim, varias matrizes de dissimilaridade de
diferentes naturezas, sejam elas obtidas por dados quantitativos, qualitativos,
multicategdricos ou moleculares. Outra op¢ao é contemplar simultaneamente o conjunto
de caracteristicas em uma medida de dissimilaridade comum, utilizando para isso a
estratégia de soma das matrizes, conforme relatado em diversos trabalhos e para
diferentes culturas (RAMOSt al, 2000; PEIXOTCet al, 2002; MOHAMMADI &
PRASANNA, 2003; ZEWDIE eal., 2004; KARASAWA et al, 2005; SUDREet al,

2006; BENTOet al, 2007; BUZARet al, 2007; OLIVEIRAEet al, 2007; MARTINSet
al., 2011; SILVAet al, 2013; GLASENAPRt al, 2015).



Aléem das etapas de escolha dos acessos a serem avaliados, obtencdo e
sistematizacdo dos dados e a definicdo da medida de similaridade ou dissimilaridade, a
andlise de diversidade genética € constituida da escolha do método de agrupamento
(BERTAN et al, 2006; CRUZet al 2012). Os métodos de agrupamento tem a
finalidade de dividir uma colecéo inicial de acessos em subgrupos, de modo que exista
homogeneidade dentro e heterogeneidade entre os mesmos (BERTAN 2006;
KLOSTER et al., 2011). Entre os mais empregados destacam-se 0s métodos
hierarquicos e os de otimizacdo. Nos métodos hierarquicos os acessos sao agrupados
por um processo que se repete em varios niveis até a formacédo do dendrograma ou
diagrama de &rvore (CRUet al, 2012). Entre os métodos hierarquicos cita-se o de
ligagcdo meédia entre grupos (Unweighteed Pair Group Method using Arithmetic
Avarages- UPGMA).

O processo de determinacdo da diversidade em uma colecéo é trabalhoso, visto
gue, o destaque em torno da conservacdo dos recursos fitogenéticos tem orientado a
formacdo e manutencado de cole¢gdes com um grande numero de individuos. Ainda que,
o elevado numero de acessos seja uma forma de representar a diversidade da espécie, &
acessibilidade, custos de manutencao e a propria utilidade € inversamente proporcional
ao seu tamanho (FRANKEL & BENNET, 1970; FRANKEL & SOULE, 1981).
Consequentemente, tem sido proposto o estabelecimento de cole¢des nucleares.

Por definicdo uma colecdo nuclear trata-se de um conjunto de gendtipos capazes
de representar a maxima variabilidade genética contida em uma colecao inicial, com o
minimo de repetitividade alélica (FRANKEL, 1984; BROVENSPILLANE, 1999).0
estabelecimento dessas colecdes implica em uso mais eficiente do potencial genético
presente nas colecdes base.

Uma etapa importante na estruturacdo das colecdes nucleares é a avaliacdo do
guanto da populacédo original, em relacdo a média e a variancia, foi retido no conjunto
de gendtipos amostrado para cada carater estudado (ER&lZ 2012). Para tanto,
comparacao entre as variancias de cada cole¢cédo séo realizadas empregando o teste F. J:
a semelhanca ou diferenca entre as médias sdo examinadas pelo teste t de Student ou
ainda pelo indice de coincidéncia da amplitude (CA), também conhecido como indice
de similaridade ou indice de retencdo da variabilidade (IRV) (SNEDECOR &
COCHRAN, 1980; HOLBROOket al.,1993; HUet al, 2000; CRUZ, 2006; WANG@t
al., 2007; VASCONCELO®t al, 2007; DIWANet al, 1995).



Outra colecdo de grande importancia em um programa de melhoramento € a
colecdo de trabalho ou de melhoramento. Estas cole¢bes de tamanho limitado
geralmente sdo compostas por germoplasmas elites que apresentam altas médias, no
entanto, frequentemente semelhantes geneticamente. Em virtude da exploracdo apenas
de sua funcao primaria de disponibilizar acessos para os cruzamentos, quase nao ha
relatos de estratégias que definam a estruturacdo de uma colecdo de trabalho com
variadas funcdes e com a presenca de diferentes genes para caracteressge, inte
como por exemplo, teor de 6leo e de proteina.

Assim, este trabalho teve como objetivos avaliar a diversidade genética entre
acessos de soja por meio de caracteres morfoagrondmicos, estruturar cole¢des nucleares
e estabelecer estratégia para extracdo de colecdes de melhoramento para teores de dlec

e de proteina.

MATERIAL E METODOS

Para realizacéo do trabalho foram avaliados 161 acessos de soja provenientes do
Banco Ativo de Germoplasma de Soja (BAG) do Departamento de Fitotecnia (DFT).

A conducdo dos ensaios ocorreu no ano agricola de 2014/2015, nas unidades
experimentais pertencentes a Universidade Federal de Vigosa: Diogo Alves de Mello
(latitude 20°45°14°°S, longitude 42°52°55°W e altitude de 648 metros) em Vigosa,

Minas Gerais, denominada de local 1; e, Fazenda Experimental de Coimbra (latitude
20° 51°24°’S, longitude 42°48°10°’W e altitude de 720 metros) em Coimbra, Minas
Gerais, denominada de local 2.

O delineamento experimental utilizado foi o de blocos aumentados (DBA) com
sete repeticdes, sete acessos comuns e 154 ndo-comuns. A escolha do delineamento se
deu em funcéo da baixa disponibilidade de sementes e do grande nimero deaacessos
serem avaliados.

O plantio foi realizado conforme as praticas culturais para soja adotada em cada
localidade. No local 1, adotou-se o sistema convencional de plantio e as parcelas
experimentais foram compostas por uma fileira de um metro de comprimento,
espacadas em 0,70 metros. Ja no experimento conduzido no local 2, foi implantado o
sistema de plantio direto e as parcelas apresentaram dimensdes de um metro linear,
espacadas em 0,45 metros. A densidade de plantio foi de 222 mil plantas/ha para os dois

locais.



Foram realizadas todas as operacdes de manejo conforme as exigéncias da
cultura. O controle de pragas, doencas e plantas daninhas foi feito de forma preventiva
e a medida que se fizeram necessario.

Para a caracterizacéo e avaliacdo dos acessos foram utilizados alguns descritores
morfoagronémicos, proposto pela Instrucdo para Execucdo dos Ensaios de
Distinguibilidade, Homogeneidade e Estabilidade de Cultivares de Soja do Ministério
da Agricultura, Pecuéria e Abastecimento (MAPA, 2002) e caracteres relacionados com
a producédo e qualidade nutricional, considerados de relevancia para a determinacdo da
diversidade genética entre os genétipos.

A caracterizacao e avaliagdo dos acessos se resumem na determinagédo de sete
variaveis qualitativas e quatorze quantitativas, avaliadas em campo e laboratério através
de dados médios de trés plantas representativas dentro da parcela, selecionadas quatorze
dias ap0s a emergéncia das mesmas.

Caracteres qualitativos avaliados em campo:

a) Cor da flor (CF) - coloracdo branca ou roxa das pétalas, por ocasidao do

florescimento;

b) Tipo de inflorescéncia (TI) - racimo pedunculado ou séssil nas axilas das
folhas e na extremidade do caule;

c) Formato do foliolo (FF) - formato do foliolo lateral (lanceolado, lanceolado
estreito, oval-pontiagudo e oval-arredondado).

Caracteres qualitativos avaliados em laboratério:

a) Cor da pubescéncia (CP) - coloracdo marrom ou cinza dos pelos na haste
principal e vagens;

b) Densidade da pubescéncia (DP) - concentracao alta, média ou baixa de pelos
na haste principal e vagens;

c) Tipo de crescimento (TC) - tipo determinado, semideterminado ou
indeterminado de crescimento dos genotipos.

d) Habito de crescimento (HC) - porte ereto, semiereto ou prostrado, com base
na categorizacdo do angulo de abertura das hastes laterais em relacao a haste
principal, sendo: angulo menor que 30° a planta foi caracterizada como ereta,;
angulo entre 30° e 6@Pplanta foi caracterizada como semiereta; e, angulo
maior que 60° a planta caracterizada como prostrada.



Carater quantitativo avaliado em campo:

a)

Angulo de acamamento (AC) - &ngulo médio formado entre a haste principal
das plantas e a superficie do solo, avaliado ho momento da colheita (estadio
R8), utilizando equipamento com angulo de 90° dividido em cinco partes

iguais (Figura 1).

Figura 1. Equipamento para avaliacdo do angulo de acamamento.

Caracteres quantitativos avaliados em laboratério:

a)

b)

Numero de dias para o florescimento (NDF) - nimero de dias contados
desde a emergéncia até o florescimento de mais de 50 % das plantas na
parcela;

Numero de dias para a maturacdo (NDM) - numero de dias contados desde a
emergéncia até quando mais de 50% das plantas na parcela atingiram o
estadio RS;

Didmetro do hipocétilo (DH) - medida, em centimetro, na regido
compreendida entre o ponto de insercéo dos cotilédones e o inicio da raiz;



d) Altura da planta na maturacdo (APM) - Distancia, em centimetro, da marca
da superficie do solo até a extremidade da haste principal das plantas no
estadio R8;

e) Altura de insercéo da primeira vagem (AlV) - Distancia, em centimetro, da
marca da superficie do solo a primeira vagem das plantas no estadio R8;

f) Numero de nés na haste principal (NNHP) - nUmero de nds contados a partir
da marca da folha unifoliolada até o ultimo né da haste principal das plantas
no estadio R8;

g) Numero de hastes laterais (NHL) - nimero de hastes laterais contidas em
toda extensdo da haste principal das plantas no estadio R8;

h) Numero de vagens por plantd\(P) - nimero médio de vagens por planta,
obtido apos a colheita;

i) Numero de sementes por vagem (NSV) - nUumero médio de sementes por
vagem, obtido ap0s a colheita

]) Massa de cem sementes (MCS) - massa, em gramas, de uma amostra de 100
sementes da parcela, obtido apds a colheita;

k) Producéo (PROD) - producéo, em gramas por planta, baseada na massa total
de sementes de cada planta da parcela;

[) Teor de 6leo (TO) - porcentagem de Oleo presente no grdo, obtido via
Ressonancia Magnética Nuclear (NMR - Nuclear Magnetc Resonance MQC
2327) utilizando o aparelho da marca Oxford Instruments;

m) Teor de proteina (TP) - determinacdo da porcentagem de proteina presente
nos graos utilizando o método de Kjeldahl, conforme recomendacdo da
Association of Official Analytical Chemist (1975) e Vét al (2001). Neste
método, a porcentagem de proteina € determinada quantificando a
concentracdo de nitrogénio total e multiplicando o valor pelo fator de
correcédo 6,25.

Os dados quantitativos foram submetidos a analise de variancia separadamente
para cada local. A finalidade deste procedimento foi verificar a existéncia de
variabilidade genética entre os acessos avaliados. A opcdo pela analise de variancia
individual ocorreu mediante a hipotese da reducédo dos efeitos da interacdo gendtipo x
ambiente na deteccédo de variabilidade genética para as caracteristicas avaliadas.



O modelo estatistico adotado foi:

Yij: ,Ll+ Ti+Tg+Bi+ 5ij

em que:

Y;;: valor de cada carater para i-ésimo genotipo no j-ésimo bloco
w: média geral

T;: efeito do i-ésimo gendtipo comuns ou testemunha

Ty efeito do i-€simo genotipo ndo-comuns

Bi: efeito do j-ésimo bloco

gj: erro experimental

O agrupamento pelo método da ligacdo média entre grupos (UPGMA) foi
utilizado para expressar a diversidade genética existente entre os acessos avaliados. Para
isso, foi utilizada como medida de dissimilaridade a distancia Euclidiana média.

Em fungcédo das diferentes escalas de medidas dos caracteres quantitativos, as
estimativas da dissimilaridade foram realizadas a partir de dados padronizados através
do estimador:

_Yj
S(Y))

yij
em que:
Yij: observagdo no i-ésimo genétipo (i = 1, 2,...., p), em relagédo ao j-ésimo (j=1,
2,..., n) caracter,;

S(Yj): desvio padrao do j-ésimo caracter.

Ja para os caracteres qualitativos, o procedimento utilizado para a obtencédo da
distancia entre as cultivares foi a converséo dos resultados em sistema binario, de forma
gue a presenca da categoria para cada caracteristica recebeu o valouséreia,a
valor 0.

Para ambos o0s grupos de caracteres, o calculo da distancia Euclidiana se deu por

meio do estimador:

1
L L N,
dii jnZ(yu yi'j)
]



em que:

dii’: distancia Euclidiana média entre ésimo gendtipo e o i’-€simo gendtipo,
sendo1#1’;

n: numero de caracteres estudados;

yij ou yi’j: observagdo no i-€simo genétipo (i = 1, 2,...., pp i’-€simo genotipo

i’=1, 2, ..., p), emrelagcdo ao j-ésimo (j=1, 2,..., n) caraetato i #1i’.

Estimado as matrizes de dissimilaridade individualmente para cada conjunto de
caracteres (quantitativo e qualitativo) e locais, foram identificados os cinco pares de
acessos mais dissimilares e os cinco mais similares em cada associagdo, sendo
estabelecida apenas uma associacao entre caracteres qualitativas, @pdocserem
consideradagomo caracteristicas néo influenciadas pelo ambiente. Também foram
identificados os acessos que se mostraram mais divergentes e mais similares em relacao
a todos por meio do somatorio das distancias Euclidianas de cada possivel combinacéo
referente a cada acesso.

A fim de verificar a existéncia de relagcdo da diversidade obtida para cada
conjunto de caracteres, tendo como finalidade a soma algébrica das distancias
Euclidianas, o teste Z de Mantel foi utilizado na comparacdo das matrizes de
dissimilaridade. Este teste permite comparar duas matrizes entre si, elemento por
elemento, fornecendo um valor de correlacdo que quantifica o grau de relacionamento
entre as matrizes, sendo testada a significancia de r por meio de permutacées (MANLY,
1997; MARTINSet al.2011).

A matriz de dissimilaridade originada da soma algébrica das matrizes
individuais (SOMA) foi empregada no procedimento de agrupamento dos acessos pelo
método UPGMA. Neste procedimento a construcdo do dendrograma foi estabelecida
pelos individuos com maior semelhanca.

Apébs a andlise de diversidade foram estabelecidas cole¢bes nucleares para cada
local, utilizando para isso apenas 0s caracteres quantitativos devido a dificiddade d
integracdo dos dados qualitativos no estabelecimento das colecoes.

Neste sentido, inicialmente, a estratégia foi determinar um namero de individuos
gue representasse a média e a variancia de todas as caracteristicas quantitativas
avaliadas, calculada na populacdo original de cada local. Este procedimento foi
realizado através da analise gréafica de dispersdo da média e da variancia, encontradas

em amostras com diferentes nimeros de acessos. Os resultados graficos foram
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produzidos atraves de 50 simulacdes de cada amostra, geradas inicialmente, a partir do
conjunto de cinco acessos até o conjunto de 160 acessos, sendo 0 incremento entre 0s
conjuntos de cinco acessos.

O numero de acessos que seriam amostrados para formacéo da colecdo nuclear
foi definido quando os valores estimados para média e variancia nas amostras tomadas
ao acaso para cada conjunto de acessos, encontraram-se dentro do intervalo de
confianga (o0 = 0,05), para a maioria dos caracteres. Uma vez definido o niumero de
acessos para a formacdo da colecédo nuclear para cada local, os acessos foram tomados
ao acaso.

A fim de avaliar a adequacdo de cada colecdo nuclear, ou seja, sua
representatividade em relagcdo ao restante das varidveis quantitativas avaliadas, as
amostras foram comparadas com a colecdo original da qual foram extraidas. Foi
estudado o impacto das colecdes nucleares na recuperacédo da variancia e da média da
colecéo inicial.

Na comparacdo entre as variancias para cada caractere foi empregado o teste F
(SNEDECOR & COCHRAN, 1980) dado pelo estimador:

S

Fcalculado - 2
Sy

Sendas? a maior variancia, para o caractere em questao, entre a estimada para a
populacao original e a estimada para a colecéo nucleéralﬂe menor valor estimado.
Deste modo obtém-se sempre o F calculado maior que 1. Os valores de F calculado
foram comparados com o valor de F tabelado ao nivel 5% e 1% de probabilidade,
associado aos graus de liberdade de cada variancia.

Na comparagdo das médias foi utilizado o teste t de Student e o indice de
coincidéncia da amplitude (CA).

Pelo teste t de Student em caso de nao significancia na comparacdo das
variancias pelo teste f, descrito anteriormente, adotou-se a variancia amostral comum

obtida pelo estimador:

(ny, — 1)s2 + (ny - 1)s§

2
S =
ny +ny — 2

C

)
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emque:
s2 = variancia amostral comum;
s2 = variancia da populacgéo original;
sy = variancia da coleg&o nuclear;
n, = numero de gendtipos da populacao original;

n, = namero de gendtipos da colecdo nuclear.

Utilizando o valor da varidancia amostral, a estimativa do t calculado foi
determinada pelo estimador:

Lealculado =

em que:

X = média da populacéo original;

Y = média da colegéo nuclear.

Para as variancias que se mostraram heteragéme calculado foi obtido pelo
estimador:

X-Y
tealculado =

2 2
S_x+s_y
n, n,

O indice de coincidéncia da amplitude, citado poreHal. (2000) e Wangt al
(2007), para cada colecéo nucelar foi calculado por meio do estimador:

em que:
CA = indice de coincidéncia da amplitude;

A;CN = amplitude do i-ésimo caractere na colegdo nuclear;
11



A;CI = amplitude do i-ésimo caractere na populacéo original;

n = nimero de caracteres avaliados.

A conservacdo nas colecfes nucleares da variabilidade para as caracteristicas
gualitativas foi avaliada por meio da estimativa, em porcentagem, da manutencéo de
cada classe, dentro das mesmas.

Definida as cole¢des nucleares, a proxima etapa no desenvolvimento do trabalho
foi estabelecer colecbes de melhoramento.

A estruturagdo de colecdes de melhoramento, com énfase em teor de Oleo e teor
de proteina, foi realizada seguindo a estratégia: 1- estratificacdo dos acessos em relacéo
ao ciclo total, em precoce (até 120 dias de ciclo), médio (de 121 a 140 dias de ciclo) e
tardio (com mais de 140 dias de ciclo); 2- selecdo de acessos, dentro de cada estrato de
ciclo, com alta média para cada caractere em questéo e divergentes.

Na estratificagcdo dos acessos, para cada grupo formado em relagédo ao ciclo,
foram selecionados 15 acessos em cada ensaio, com as maiores meédias para o teor de
Oleo e proteina. Dessa forma, foram obtidos doze conjuntos de acessos.

Os conjuntos pertencentes ao mesmo caractere, dentro do mesmo grupo de ciclo
e de locais diferentes, foram contrastados a fim de identificar acessos coincidentes. O
objetivo foi selecionar 20 acessos distintos, sendo 10 de cada ensaio, para compor uma
colecdo de melhoramento Unica. Diante das possiveis semelhancas de acessos
selecionados em ambos locais adotou-se a estratégia de inclusdo da quantidade de
acessos quanto forem o niumero de semelhancas. Os acessos selecionados foram aquele
de maiores médias para a caracteristica em questdo, dentro do mesmo ciclo de
maturacdo e independentemente do local, e que nao pertenciam ao grupo dos dez
melhores acessos de cada local.

Os mesmos procedimentos foram realizados para os demais pares de conjuntos.
Assim, foram estabelecidas trés cole¢des de melhoramento para cada uma das variaveis.

Todas as andlises estatisticas foram realizadas com o auxilio do Programa
Computacional Genes (CRUZ, 2013).
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RESULTADOS E DISCUSSAO

O resumo das andlises de variancia individuais e as estimativas dos parametros
genéticos e ambientais para os 161 acessos avaliados por meio dos caracteres
guantitativos encontram-se nas tabelas 1 e 2.

Na tabela 1, foi possivel verificar variancia genética significativa, ao nivel de
5% de probabilidade pelo teste F, para os caracteres numero de dias para floracao,
numero de dias para maturidade, altura da planta na maturidade, altura de insercédo da
primeira vagem, numero de nds da haste principal, nUumero de hastes laterais, nUmero de
sementes por vagem e teor de 0Oleo.

Analisando os resultados para o local 2 em relacdo ao local 1, a variancia
genética significativa também foi verificada para os caracteres diametro do hipocétilo e
teor de proteina, nédo sendo diagnosticada para o0 numero de dias para floracdo e
numero de dias para maturidade (Tabela 2).

A variancia genética foi estatisticamente igual a zero, em ambos os locais, para
0s caracteres angulo de acamamento, numero de vagens por planta, massa de cem
sementes e producdo em gramas por planta.

A significancia do efeito de gendtipos é um indicativo de que as constituicdes
genéticas sdo divergentes para os caracteres morfoagrondmicos avaliados. Segundo
Bertan et al. (2006), a significAncia para esta fonte de variacdo € fator essenaal para
realizacdo de estudos de diversidade genética.

Os valores das varidncias fenotipicas (6°f) observadas entre os acessos para 0s
caracteres NDF, NDM, APM, AIV, NNHP, NHL e TO, no local 1, possuem
predominantemente influéncia das varidncias genéticas (c°g) em detrimento as
variancias ambientai&?). Isso também foi verificado para os caracteres DH, APM,
AlV, NHL, TO e TP, no local 2. Assim, caracteres que apresentaram mais influéncia
das variancias ambientais’) no computo da variancia fenotipica%j, refletiram
baixo valor de herdabilidade.

Os valores de herdabilidade estimados para cada caractere no local 1 variaram
de 1,99 a 90,21, com destaque para o NDF, NDM, APM e NNHP que registraram
valores superiores a 80. No local 2 os caracteres NNHP, AC e MCS apresentaram
variancia genotipica nula, consequentemente, os valores de herdabilidade, bem como os
de coeficiente de variacdo genotipica (CVg), foram iguais a 0. Neste mesmo local a

maior herdabilidade foi observada para a APM (77,49).
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Tabela 1.Resumo da analise de variancia e estimativa de parametros genéticos e ambientais para osncemactetesdias para floracdo (NDF);
namero de dias para maturidade (NDM); diametro do hipocétilo (DH); altura da planta na maturidade (APM); alsew@ie da primeira vagem
(AIV); numero de nés da haste principal (NNHP); nimero de hastes laterais (NHL); angulo de acamamentanid® de vagens por planta
(NVP); numero de sementes por vagem (NSV); massa de cem sementes (MCS); producdo em g/planta (PROD); teor de t@eod@& @joteina

(TP) avaliados em 161 gendtipos de soja na Unidade Experimental Diogo Alves de Mello, em Vicosa, Minas Gerais.

Quadrado médio

kv ¢l NDF NDM DH APM AlV NNHP NHL AC NVP NSV MCS PROD TO TP

Bloco 6 166,83 416,95 2,47 1263,88 89,11 10,91 9,22 1210,63 5000,5 0,15 32,37 522,94 2,64 120,42
Genotipo 160 108,41** 231,46** 7,57° 670,71* 23,34** 15,18** 9,46** 433,49° 4833,48° 0,07* 17,13° 314,92° 2,82** 13,10°
Residuo 36 12,89 21,34 4,96 114,27 9,08 2,95 4,04 440,08 5699,19 0,04 14,5 312,24 1,26 9,04
Parametrds

Média comuns 67,71 152,22 14,21 85,30 14,94 18,57 8,45 59,82 198,42 1,99 12,70 49,61 19,35 44,00
Média ndo comun 61,58 142,87 12,57 80,01 14,32 17,68 8,07 6191 149,63 2,11 13,67 41,98 19,66 45,19
Média ajustada 61,90 143,35 12,55 79,68 14,31 17,58 8,00 62,69 148,74 2,10 13,74 41,91 19,57 45,53
CV% geral 5,69 3,18 17,18 13,15 20,82 9,59 24,64 34,16 46,77 9,72 28,34 40,32 573 6,69
sz 103,30 217,87 6,83 735,44 25,18 17,24 10,88 502,50 5815,04 0,08 16,42 382,04 3,15 15,00
o% 12,89 21,34 4,96 114,27 9,08 2,95 4,04 440,08 5699,19 0,04 14,50 312,24 1,26 9,04
029 90,40 196,53 1,87 621,17 16,11 14,30 6,84 62,42 11585 0,04 1,92 69,80 1,89 5,96
h? 87,52 90,21 27,33 84,46 63,95 82,91 62,88 12,42 1,99 46,71 11,71 18,27 60,08 39,74
CVg 15,44 9,81 10,87 31,15 28,02 21,39 32,43 12,76 7,19 8,98 10,14 19,90 7,00 5,40
CVg/CV geral 2,71 3,08 0,63 2,37 1,35 2,23 1,32 0,37 0,15 0,92 0,36 0,49 1,22 0,81

* ** Significativo a 5% e 1% de probabilidade, respectivamente, pelo teste F.
! média dos gendtipos comuns (Média comuns), média dos gendétipos ndo comuns (Média ndo comuns), média ponderada dediGederer (M
ponderada), coeficiente de variagdo ambiental geral (CV%), variancia fenotépjcavdriancia ambientals{,), varidncia genotipicacty),

herdabilidadetf), coeficiente de variacdo genotipi€y/f) e razdo coeficiente de variacdo genotipica/coeficiente de variacadcQyaya\( gera).
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Tabela 2.Resumo da analise de variancia e estimativa de parametros genéticos e ambientais para osncemactetkesdias para floracdo (NDF);
namero de dias para maturidade (NDM); diametro do hipocétilo (DH); altura da planta na maturidade (APM); alsew@ie da primeira vagem
(AIV); numero de nés da haste principal (NNHP); nimero de hastes laterais (NHL); angulo de acamamentanid® de vagens por planta
(NVP); numero de sementes por vagem (NSV); massa de cem sementes (MCS); producdo em g/planta (PROD); teor de t@eod@& @joteina

(TP) avaliados em 161 gendtipos de soja na Unidade Experimental Fazenda Experimental de Coimbra, em Coimbra, Minas Gerais.

Quadrado médio

kv ¢l NDF NDM DH APM AlV NNHP NHL AC NVP NSV MCS PROD TO TP
Bloco 6 370,5 179,61 5,84 3079,92 112,13 31,24 8,57 46,98 2664,34 0,06 38,12 173,6 1,49 69,64
Genotipo 160 112,02° 137,1%° 7,06** 555,43* 49,05* 26,41° 6,24** 70,13° 1809,99° 0,06* 17,93° 137,37° 2,49** 13,91**
Residuo 36 99,36 148,87 2 129,73 15,59 93,28 2,56 129,31 1928,06 0,03 21,57 124,38 1,07 5,99
Parametrds
Média comuns 54,04 137,33 11,68 100,02 18,19 21,99 6,32 77,69 141,63 2,11 11,77 34,13 21,41 40,39
Média ndo comun 53,63 134,80 11,26 89,12 18,69 18,77 6,21 78,77 114,07 2,06 14,30 32,14 21,08 42,04
Média ajustada 53,93 134,85 11,22 89,65 18,61 18,70 6,20 78,48 113,87 2,06 14,08 32,04 21,09 41,98
CV% geral 18,55 9,01 12,46 12,41 21,26 49,42 25,63 14,48 36,37 8,32 33,94 34,19 4,88 5,88
sz 141,36 167,29 7,37 576,35 51,61 33,92 6,52 80,82 2074,57 0,06 18,96 150,02 2,55 13,44
o% 99,36 148,87 2,00 129,73 15,59 93,28 2,56 129,31 1928,06 0,03 21,57 124,38 1,07 5,99
029 42,00 18,43 5,37 446,62 36,03 0,00 3,96 0,00 146,50 0,03 0,00 25,64 1,48 7,46
h? 29,71 11,01 72,82 77,49 69,80 0,00 60,77 0,00 7,06 48,58 0,00 17,09 58,16 55,46
CVg 12,09 3,18 20,58 23,71 32,11 0,00 32,04 0,00 10,61 8,14 0,00 15,76 577 6,49
CVg/CV geral 0,65 0,35 1,65 1,91 1,51 0,00 1,25 0,00 0,29 0,98 0,00 0,46 1,18 1,11

* ** Significativo a 5% e 1% de probabilidade, respectivamente, pelo teste F.
! média dos gendtipos comuns (Média comuns), média dos genoétipos ndo comuns (Média ndo comuns), média ponderada de Federer (Média
ponderada), coeficiente de variagdo ambiental geral (CV%), variancia fenatfpjoafiancia ambientabtt,), variancia genotipicast),

herdabilidadetf), coeficiente de variagdo genotipi€y/f) e razdo coeficiente de variacdo genotipica/coeficiente de variacaoQyaya\( gera).
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Quanto aos coeficientes de variagdo genotipica (CVg), com exceg¢do dos
caracteres NDM, NVP, NSV, TO e TP, no local 1 e, NDM, NNHP, AC, NSV, MCS,

TO e TP, no local 2, o valores encontrados foram superior a 10%. Segundo Rezende
(2002), coeficiente de variacdo genotipica acima de 10% é suficiente para proporcionar
ganhos genéticos com a selecao.

As relagbes CVg/CVgeral foram maiores que 1 para os caracteres NDF, NDM,
APM, AIV, NNHP,NHL e TO, no local 1 e, DH, AIV, NHL, TO e TP, no local 2. De
acordo com Vencovsky (1987), a relacdo CVg/CVgeral, juntamente com a
herdabilidade, caracterizam importantes informacdes a respeito do entendimento da
variacdo existente entre os acessos, sendo indicativos de ganhos genéticos. Assim,
guando a razdo CVg/CVe é maior que 1,0 pode presumir que as condi¢cdes a selecédo sdo
favoraveis, ja que a variacdo genética supera a ambiental.

Em relagdo a precisdo experimental, no local 1, os coeficientes de variagédo
(CV% geral) oscilaram de 3,18% (NDM) a 46,77% (NVP), tendo os caracteres AC
(34,16%), PROD (40,32%) e NVP (46,77%) apresentado os maiores valores. No local 2
a variacdo do CVgeral foi de 4,88% (TO) a 49,42% (NNHP), sendo observado os
valores mais elevados para os caracteres MCS (33,94%), PROD (34,19%), NVP
(36,37%) e NNHP (49,42%). Os altos coeficientes de variacdo encontrados em cada
local, para os caracteres descritos, sdo comumente relatados para a cultura da soja
(LAINEZ-MEJIA, 1996; ROSSMANN, 2001; FILHGet al, 2009; ALMEIDA et al
2011; NOGUEIRAet al, 2012; MARCONATO, 2014; TEODOREX al, 2015). Esta
medida de precisédo apresenta flexibilidade e segundoebtale(1997), a definicdo do
valor de CV como alto ou baixo para um determinado caractere, depende do
conhecimento e experiéncia do pesquisador com a espécie em estudo e com resultados
de experimentos semelhantes.

A distancia Euclidiana média (dii’) entre os genotipos foram calculadas por
conjuntos de variaveis, quantitativos e qualitativos, e por local, gerando matrizes de
dissimilaridade quantitativa para cada local e uma qualitativa comum aos dois locais.

Na matriz de dissimilaridade para os dados quantitativos, a distancia Euclidiana
entre os acessos variou de 0,3753 a 3,2529 no local 1, e de 0,3679 a 3,4008 no local 2.
Para este mesmo grupo de variaveis foram identificados os cinco paeessds mais

divergentes e 0s cinco mais similares em cada local (Tabela 3).
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Tabela 3 Cinco pares de acessos mais divergentes e 0s cinco mais similares com base
na distancia Euclidiana média entre 161 acessos avaliados em dois locais em Minas

Gerais para o grupo de caracteres quantitativos.

Pares de acessos Distancia Pares de acessos Distancia
mais dissimilares Euclidiana mais similares Euclidiana

Local

BAGSUFV106 - BAGSUFV3€ 3,2529  BAGSUFV157 - BAGSUFV15¢  0,3753
BAGSUFV124 - BAGSUFV63  3,0657 BAGSUFV9 - BAGSUFV12 0,3860
Local 1 BAGSUFV106 - BAGSUFV45  3,0021 BAGSUFV43 - BAGSUFV44 0,3886
BAGSUFV36 - BAGSUFV18  2,9761 BAGSUFV56 - BAGSUFV157  0,3922
BAGSUFV36 - BAGSUFV23  2,9512 BAGSUFV37 -BAGSUFV116  0,3930

BAGSUFV48 - BAGSUFV16  3,4008 BAGSUFV105 - BAGSUFV11z  0,3679
BAGSUFV117 - BAGSUFV1E 3,3613 BAGSUFV1 - BAGSUFV157 0,3914
Local 2 BAGSUFV48 - BAGSUFV19  3,2178 BAGSUFV129 - BAGSUFV15¢  0,3976
BAGSUFV81 - BAGSUFV16  3,1675 BAGSUFV126 - BAGSUFV13z 0,3999
BAGSUFV59 - BAGSUFV16  3,1536 BAGSUFV82 - BAGSUFV126  0,4211

No local 1 a maior distancia (dii’= 3,2529) foi verificada entre oS acessos
BAGSUFV106 e BAGSUFV36, consequentemente, os mais divergentes. Ja 0os mais
similares foram os acessos BAGSUFV157 e BAGSUPMdii’= 0,3753). Para este
local os acessos que se mostram mais divergentes e mais similares em relacdo a todos
foi o BAGSUFV36 e BAGSUFV157, respectivamente.

No local 2, o par de acessos BAGSUFV48 e BAGSUFii’= 3,4008) foi o
mais divergente. A menor distancia foi identificada entre os acessos BAGSUFV59 e
BAGSUFV16 dii’=0,4211). Os acessos BAGSUFV16 e BAGSUFV155 foram os mais
divergentes e os mais similares, respectivamente, em relacdo a todos.

As medidas de dissimilaridade determinadas através dos dados qualitativos
transformados oscilaram entre 7,9876 e 298,0604 (Tabela 4). Para este conjunto de
caracteres, 0s pares de acessos mais divergentes e similares foram os
BAGSUFV38/BAGSUFV75{ii’= 298,0604) e BAGSUFV2/BAGSUFV22(dii’=
7,9876), respectivamente. Para este conjunto de caracteres os acessos BAGSUFV75 e
BAGSUFV9 foram os mais divergentes e os mais similares em relacdo a todos,

respectivamente.
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Tabela 4.Cinco pares de acessos mais divergentes e 0s cinco mais similares obtidos
apos a determinacdo da distancia Euclidiana média entre 161 acessos avaliados em

Minas Gerais para o grupo de caracteres qualitativos.

Pares de acessos Distancia Pares de acessos Distancia
mais dissimilares Euclidiana mais similares Euclidiana

Local

BAGSUFV38 - BAGSUFV75 2980604 BAGSUFV2 - BAGSUFV22 7,9876
BAGSUFV1 - BAGSUFV75 282,9365 BAGSUFV2 - BAGSUFV65 8,0879
Local 1 e 2 BAGSUFV125 - BAGSUFV7E 2767355 BAGSUFV2 - BAGSUFV71 10,0078
BAGSUFV128 - BAGSUFV7E 2682762 BAGSUFV2 - BAGSUFV3 10,9357
BAGSUFV53 - BAGSUFV75 244,2744 BAGSUFV6 - BAGSUFV127 11,7199

Os valores de dissimilaridade, verificados tanto para o conjunto de caracteres
guantitativos, quanto os qualitativos, podem ser considerados um indicativo de ampla
variabilidade genética entre 0os acessos. Varios autores relatam a presenca diversidade
genética entre acessos de soja associados a ocorréncia de elevada magnitude nas
medidas de dissimilaridade (BROWN-GUERIRA al, 2000; SIHAGet al, 2004,
CHETTRIet al, 2005; MALIK et al, 2007; PELUZIOet al, 2009; VIEIRAet al,

2009; MULATOet al, 2010; ALMEIDAet al, 2011; RIGONet al, 2012; FERREIRA
JUNIORet al, 2015 e TORRESt al, 2015).

Os valores dos coeficientes de correlacéo (r) estimados para cada par de matrizes

de dissimilaridades e suas respectivas significancias pelo teste Z de Mantel séo

apresentadas na Tabela 5.

Tabela 5.Correlacdo entre as matrizes de dissimilaridade de varidveis quantitativas do
loca 1 (MD Quant. local 1), quantitativas do local 2 (MD Quant. local 2), qualitativas
(MD Quali. Geral) e a matriz SOMA, pelo teste Z de Mantel.

MD Quant. MD Quant. MD Quali. MD
Local 1 Local 2 Geral SOMA
MD Quant.
Local 1 1 0,3025** - 0,08857° 0,72**
MD Quant.
Local 2 1 - 0,05938° 0,71**
MD Quali.
Geral 1 0,47**
MD SOMA 1

** gignificativo a 1% de probabilidade, pelo teste Z de Mantel baseado em 1000 simulacgdes.
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Os valores de correlagdo estimados entre a matriz SOMA e as matrizes de
dissimilaridade referentes a cada conjunto de caracteristicas foram significativas a 1%
de probabilidade pelo teste Z de Mantel. No entanto, foi verifibaidea correlacao
(0,47) entre a matriz de dissimilaridade obtida por meio dos dados qualitativos e a
matriz SOMA. Ja os coeficientes de correlagdo entre os pares de matrizes SOMA e as
matrizes referentes aos dados quantitativos de cada ensaio, apresentaram valores
superiores a 0,7.

De acordo com Tatinewit al. (1996), valores de correlacdo sé&o estatisticamente
significativos, se r é superior a 0,5 quando o niumero de unidades comparadas for maior
que 15. Segundo Rohlf (2000), valores de correlagdo inferiores a 0,7 tém sido
considerados inconsistentes, o que justificaria a inadequacdo da matriz SOMA na
representatividade da matriz de dissimilaridade determinada pelas variaveis qualitativas.
Entretanto, os autores Tsivelikas al. (2009) afirmam que a analise de diversidade,
considerando simultaneamente variaveis quantitativas e qualitativas, pode fornecer uma
melhor compreensdo da diversidade genética em um conjunto de acessos. Nesse
sentido, foi utilizado neste trabalho a matriz SOMA para a realizacdo do agrupamento
via método UPGMA.

O dendrograma resultante da analise de 161 acessos de soja, obtido pelo método
de agrupamento UPGMA esta representado na Figura 2.

Para a definicdo dos grupos formados por meio do dendrograma, foi utilizado
um exame visual e definiu-se a regido de corte onde havia pontos de alta mudanca de
nivel.

O processo de agrupamento resultou na formacao de 57 grupos distintos, sendo
trinta destes, composto por apenas um acesso (BAGSUFV75, BAGSUFV45,
BAGSUFV36, BAGSUFV46, BAGSUFV16l1, BAGSUFV38, BAGSUFV62,
BAGSUFV117, BAGSUFV106, BAGSUFV63, BAGSUFV122, BAGSUFV128,
BAGSUFV14, BAGSUFV19, BAGSUFV40, BAGSUFV55, BAGSUFV137,
BAGSUFV39, BAGSUFV13, BAGSUFV110, BAGSUFV48, BAGSUFV32,
BAGSUFV109, BAGSUFV82, BAGSUFV152, BAGSUFV77, BAGSUFV73,
BAGSUFV98, BAGSUFV51 e BAGSUFV25).

Os acessos BAGSUFV12, BAGSUFV31l, BAGSUFV33, BAGSUFV34,
BAGSUFV37, BAGSUFV47, BAGSUFV58, BAGSUFV60, BAGSUFV61,
BAGSUFV64, BAGSUFV69, BAGSUFV83, BAGSUFV92, BAGSUFV94,
BAGSUFV95, BAGSUFV96, BAGSUFV102, BAGSUFV111l, BAGSUFV113,

BAGSUFV115, BAGSUFV119, BAGSUFV127, BAGSUFV130, BAGSUFV132,
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BAGSUFV134, BAGSUFV155, BAGSUFV157 e BAGSUFV158, foram alocados no
grupo 44, estabelecendo o maior conjunto. O par de acessos mais similares
BAGSUFV9/BAGSUFV12 foi reunido no grupo 28. Ja os acessos mais dissimilares
BAGSUFV75 e BAGSUFV48 integraram os grupos 1 e 27, respectivamente.

Val Pedroscet al (2014), avaliando a diversidade genética de trinta gendétipos
de soja por meio de caracteres agromorfolégicos distinguiu seis grupos pelo método
UPGMA. Vieira et al. (2009), utilizando o mesmo método de agrupamento, obteve a
formacdo de sete grupos na andlise da variabilidade genética em cinquenta e trés
cultivares de soja determinada por meio marcadores microssatélites. Brown-@tierida
al. (2000), obtiveram resultados semelhant®m a alocacao de cento e quinze acessos
em onze grupos.

A diferenca elevada no namero de grupos formados esta associada a varios
fatores como: numero inicial de acessos, caracteristicas consideradas na avaliacao,
acessos que compunham colecao inicial caracterizando a prépria diversidade e a escolha

do ponto de corte, sendo este dependente da experiéncia do pesquisador.
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Figura 2. Dendrograma obtido pelo método UPGMA, representativo da dissimilaridade genética entre 161 gendtipos tladsgeeavaois locais

no estado de Minas Gerais, em funcdo de 14 caracteres quantitativos e sete qualitativos.
21



Devido a possibilidade da verificacdo de comportamento distinto de um mesmo
genotipo em locais diferentes (analises nao realizadas), para caracteres guantitativos,
adotou-se a estratégia de definicdo de colecao nuclear para cada local de avaliacdo

A determinacdo do numero minimo de acessos, em cada colecdo nuclear,
capazes de representar a média e a variancia da populacao original para ctate carac
quantitativo, ocorreu mediante a analise dos graficos de dispersdo destes parametros
(Figuras 3, 4, 5 e)6

Analisando os resultados para o local 1, o niamero de acessos estimado para
representar a média da populacdo original, para cada caractere, variou de 55 a 85
acessos. Os caracteres altura de insercdo da primeira vagem (Figura 3e) e nimero de
vagens por planta (Figura) 3oram os que exigiram o menor nimero de acessos. Ja 0s
caracteres altura da planta na maturidade (Figura Bdjssa de cem sementes (Figura
3l) foram os que demandaram os maiores niumeros de acessos.

Neste mesmo local o nUmero minimo de acessos necessario para a representacao
da variancia da populacéo original foi encontrado para a caracteristica niumero de dias
para floracdo (Figura 4a), sendo este valor de 60 acessos. Para 0s caracteres massa de
cem sementes (Figurd) & teor de proteina (Figura 40) foram necessarios um ndamero
elevado de acessos. Na caracteristica nimero de hastes laterais @igumahdma
amostra com numero de acessos inferior afdbB8uficiente para a representacdo da
variancia original.

Considerando os resultados obtidos para o local 2, de maneira geral, a
quantidade de acessos amostrados para a representacdo da média original foi superior
aguela encontrada para os caracteres correspondentes ao local 1. No entanto, a maioria
dos valores estiveram abaixo de 85 individuos, com excecdo aqueles definidos para os
caracteres numero de sementes por vagem (Figueadhgulo de acamamento (Figura
5h), sendo necessario 110 e 115 acessos respectivamente.

Na representacdo da variancia da populacao original avaliada no local 2, para
nove dos quatorze caracteres avaliados, um numero de 85 individuos foi capaz de
representar a variancia original. Para os caracteres restantes, em trés nao houve
possibilidade de representacdo da variancia por meio de um conjunto com menos de
160 individuos, sendo eles: didametro do hipocétilo (Figura 6c), numero de hastes

laterais (Figura 6g) e angulo de acamamento (Figura 6h).
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Figura 3. Dispersdo grafica dos valores da média (eixo y) obtida em amostras
constituidas por diferentes nimeros de individuos (eixo x) para as variaveis: numero de
dias para floragéo (a); numero de dias para maturidade (b); didmetro do hipocétilo (c);
altura da planta na maturidade (d); altura de insercéo da primeira vagem (e); nimero de
nds da haste principal (f); nimero de hastes laterais (g); angulo de acamamento (h);
namero de vagens por planta (i); nUmero de sementes por vagem (j); massa de cem
sementes (I); producéo (m); teor de 6leo (n) e teor de proteina (o) avaliadas no local 1.
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Figura 4. Dispersdo grafica dos valores da variancia (eixo y) obtida em amostras
constituidas por diferentes numeros de individuos (eixo x) para as variaveis: numero de
dias para floragéo (a); numero de dias para maturidade (b); didmetro do hipocétilo (c);
altura da planta na maturidade (d); altura de insercéo da primeira vagem (e); nimero de
nds da haste principal (f); nimero de hastes laterais (g); angulo de acamamento (h);
namero de vagens por planta (i); numero de sementes por vagem (j); massa de cem
sementes (I); producéo (m); teor de 6leo (n) e teor de proteina (0) avaliados no local 1.
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Figura 5. Dispersdo grafica dos valores da média (eixo y) obtida em amostras
constituidas por diferentes nimeros de individuos (eixo x) para as variaveis: numero de
dias para floragéo (a); numero de dias para maturidade (b); didmetro do hipocétilo (c);
altura da planta na maturidade (d); altura de insercéo da primeira vagem (e); nimero de
nds da haste principal (f); nimero de hastes laterais (g); angulo de acamamento (h);
namero de vagens por planta (i); nUmero de sementes por vagem (j); massa de cem
sementes (I); producéo (m); teor de 6leo (n) e teor de proteina (0) avaliadas no local 2.
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Figura 6. Dispersdo grafica dos valores da variancia (eixo y) obtida em amostras
constituidas por diferentes nimeros de individuos (eixo x) para as variaveis: numero de
dias para floragéo (a); numero de dias para maturidade (b); didmetro do hipocétilo (c);
altura da planta na maturidade (d); altura de insercéo da primeira vagem (e); nimero de
nds da haste principal (f); nimero de hastes laterais (g); angulo de acamamento (h);
namero de vagens por planta (i); numero de sementes por vagem (j); massa de cem
sementes (I); producéo (m); teor de 6leo (n) e teor de proteina (o) avaliados no local 2.
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Apods andlise grafica, verificou-se que, para a maioria das caracteristicas, quando
0 numero de acessos foi superior a 80, as quantidades de amostras simuladas que se
encontravam fora do intervalo de confianca séo pequenas.

Cruzet al (2012) relata que o tamanho minimo de uma colecéo nuclear é aquele
capaz de representar a potencialidade e a variabilidade da populagdo original, na
colecdo nuclear, para todas ou para um determinado conjunto de caracteristicas. Nesse
sentido o numero de gendtipos estabelecidos para compor a colecdo nuclear de cada
local foi de 80 acessos conforme apresentado na Tabela 6.

De acordo com Van Hinturet al. (2000) as colecbes nucleares apresentam
tamanhos entre 5% e 20% daquelas populacdes as quais foram retiradas. Na tentativa
da manutencdo da média e da variancia de uma populacéo inicial em uma colecéo
nuclear, tais parametros séo fixados, dessa foarhaterogeneidadentre os acessos
tende a ser maior quanto menor for seu numero de gendétipos (Vascehed)d07).

No presente trabalho, a determinacdo do niumero de acessos para compor as
colecbes nucleares, seguindo o limite maximo de 20% proposto por Van Hihaim
(2000), resultaria na selecdo de 33 acessos, 0 que provavelmente significaria maior
variabilidade entre os gendtipos, entretanto com baixa representatividade da média e da
variancia da populagéo inicial, conforme representado nas Figuras 3, 4, 5 e 6.

Dos oitenta genotipos selecionados para cada local, os acessos BAGSUFV16,
BAGSUFV18, BAGSUFV21, BAGSUF¥2, BAGSUFV25, BAGSUFV28,
BAGSUFV31l, BAGSUFV32, BAGSUFV33, BAGSUFV37, BAGSUFV42,
BAGSUFV48, BAGSUFV51, BAGSUFV53, BAGSUFV83, BAGSUFV87,
BAGSUFV94, BAGSUFV97, BAGSUFV100, BAGSUFV10l1, BAGSUFV104,
BAGSUFV105, BAGSUFV109, BAGSUFV110, BAGSUFV116, BAGSUFV122,
BAGSUFV126, BAGSUFV128, BAGSUFV129, BAGSUFV141 e BAGSUFV143 séao
comuns aos dois ambientes. Esta coincidéncia relativamente baixa, 48,75%, demonstra
a especificidade de cada colecao nuclear para determinado ambiente. Assim, além dos
varios aspectos que podem estar envolvidos na definicdo de uma colecdo nuclear como,
origem geogréfica dos acessos, caracteres agronémicos, grupos taxondmicos, regides
ecogeograficas e marcadores genéticos, todos citados por Brown & Spillane 1999),

definicdo da cole¢do nuclear deve ser ambiente especifico.
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Tabela 6.Acessos selecionados para compor a colecao nuclear de cada local.

Acessos
Local 1 Local 2
BAGSUFV 1 BAGSUFV 75 BAGSUFV 7 BAGSUFV 76
BAGSUFV 4 BAGSUFV 79 BAGSUFV 10 BAGSUFV 80
BAGSUFV 5 BAGSUFV 83 BAGSUFV 12 BAGSUFV 81
BAGSUFV 6 BAGSUFV 87 BAGSUFV 13 BAGSUFV 83
BAGSUFV 8 BAGSUFV 92 BAGSUFV 16 BAGSUFV 84
BAGSUFV 11 BAGSUFV 94 BAGSUFV 18 BAGSUFV 85
BAGSUFV 15 BAGSUFV 95 BAGSUFV 19 BAGSUFV 86
BAGSUFV 16 BAGSUFV 96 BAGSUFV 20 BAGSUFV 87
BAGSUFV 18 BAGSUFV 97 BAGSUFV 21 BAGSUFV 90
BAGSUFV 21 BAGSUFV 100 BAGSUFV 22 BAGSUFV 93
BAGSUFV 22 BAGSUFV 101 BAGSUFV 25 BAGSUFV 94
BAGSUFV 23 BAGSUFV 104 BAGSUFV 28 BAGSUFV 97
BAGSUFV 24 BAGSUFV 105 BAGSUFV 31 BAGSUFV 98
BAGSUFV 25 BAGSUFV 109 BAGSUFV 32 BAGSUFV 100
BAGSUFV 27 BAGSUFV 110 BAGSUFV 33 BAGSUFV 101
BAGSUFV 28 BAGSUFV 111 BAGSUFV 35 BAGSUFV 104
BAGSUFV 29 BAGSUFV 116 BAGSUFV 36 BAGSUFV 105
BAGSUFV 30 BAGSUFV 118 BAGSUFV 37 BAGSUFV 107
BAGSUFV 31 BAGSUFV 120 BAGSUFV 38 BAGSUFV 109
BAGSUFV 32 BAGSUFV 121 BAGSUFV 40 BAGSUFV 110
BAGSUFV 33 BAGSUFV 122 BAGSUFV 42 BAGSUFV 115
BAGSUFV 34 BAGSUFV 126 BAGSUFV 47 BAGSUFV 116
BAGSUFV 37 BAGSUFV 128 BAGSUFV 48 BAGSUFV 117
BAGSUFV 39 BAGSUFV 129 BAGSUFV 50 BAGSUFV 122
BAGSUFV 42 BAGSUFV 131 BAGSUFV 51 BAGSUFV 124
BAGSUFV 43 BAGSUFV 135 BAGSUFV 52 BAGSUFV 126
BAGSUFV 44 BAGSUFV 139 BAGSUFV 53 BAGSUFV 127
BAGSUFV 46 BAGSUFV 140 BAGSUFV 56 BAGSUFV 128
BAGSUFV 48 BAGSUFV 141 BAGSUFV 57 BAGSUFV 129
BAGSUFV 51 BAGSUFV 142 BAGSUFV 59 BAGSUFV 132
BAGSUFV 53 BAGSUFV 143 BAGSUFV 61 BAGSUFV 133
BAGSUFV 58 BAGSUFV 144 BAGSUFV 62 BAGSUFV 136
BAGSUFV 59 BAGSUFV 147 BAGSUFV 63 BAGSUFV 141
BAGSUFV 60 BAGSUFV 149 BAGSUFV 65 BAGSUFV 143
BAGSUFV 61 BAGSUFV 150 BAGSUFV 66 BAGSUFV 144
BAGSUFV 62 BAGSUFV 151 BAGSUFV 67 BAGSUFV 145
BAGSUFV 63 BAGSUFV 156 BAGSUFV 68 BAGSUFV 152
BAGSUFV 65 BAGSUFV 158 BAGSUFV 70 BAGSUFV 154
BAGSUFV 73 BAGSUFV 159 BAGSUFV 71 BAGSUFV 158
BAGSUFV 74 BAGSUFV 161 BAGSUFV 74 BAGSUFV 161
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Uma vez estabelecida as cole¢des nucleares para cada local, o impacto na
recuperacdo da variancia e média da populagéo original para cada caractere dioi avalia
(Tabelas 7 e 8).

Analisando o impacto da colecdo nuclear obtida para o local 1, foi observada
diferenca significativa pelo teste F a 1% de probabilidade apenas para a variavel
namero de hastes laterais (Tabela 7), indicando que a variancia estimada para os acessos
da colecao nuclear foi menor que a da populagéo original. Ja para o local 2, a diferenca
significativa foi verificada para as variaveis diametro do hipocoétilo, nUmero hastes
laterais e anglo de acamamento, sendo, o nivel de significancia de 1% para as duas
primeiras e 5% para a Ultima, pelo teste F (Tabela 8). Esses resultados foram reflexos
do estabelecimento do numero de acessos que compuseram a colecédo nuclear, uma vez
que, para esses caracteres o numero de acessos inferior a 160 ndo representaram a
variancia da populagéo original.

Em relacdo as médiass cole¢Bes nucleares de cada local favoreceram a
manutencdo das mesmas em relacdo as populacdes originais (Tabelas 7 e 8), uma vez
que as diferencas entre as médias das populacdes originais e as das colecdes nucleares
nao foram significativas pelo teste t.

Na comparacdo das médias levando em consideragéo o indice de coincidéncia da
amplitude (CA), os valores encontrados para o local 1 e 2 foram 0,90 e 0,93,
respectivamente. De acordo com Hual (2000) e Wanget al. (2007) indices de
coincidéncia da amplitude de no minimo 80% caracterizam uma cole¢&o nuclear como

representativa.
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Tabela 7.Impacto da colecao nuclear, referente ao ensaio 1, na recuperacao da variancia e média da colecédo original.

Colecéao original

Colecao nuclear

Variavel N Média Maximo Minimo DP N Média Maximo Minimo DP F t
NDF 161 61,9023 83,1394 41,568 10,0953 80 61,6442 83,1394 42,1394 9,8155 1,0578° 0,1886"
NDM 161 143,347 173,504 112,361 14,6791 80 1444134 173,5035 112,3606 14,3995 1,0392"° 0,5344"
DH 161 12,546 21,1549 6,1392 2,6225 80 12,2924 19,41 6,1392 2,6538 1,024" 0,7041"®
APM 161 79,6751 152,588 19,9224 26,6658 80 79,7352 143,5924 19,9224 28,8233 1,1684° 0,016"
AV 161 14,3091 30,588 4,328  4,9258 80 14,4935 30,588 4,588 5,0544 1,0529° 0,2714"°
NNHP 161 17,5824 29,9065 7,5694 4,0875 80 17,4257 28,5694 7,5694 4,234 1,073° 0,2769°
NHL 161 7,9975 29,5412 1,4427 3,238 80 7,714 137384 14427 2,50951,6649 0,7476"°
AC 161 62,6894 106,102 -1,898 21,9817 80 63,7228 106,102 3,2449 23,7454 1,1669° 0,3346"
NVP 161 148,741 396,474 -12,5337 75,5364 80 146,6247 396,4735 -4,8637 76,9459 1,0377° 0,2036"
NSV 161 2,1049 2,85 1,17 0,2735 80 2,099 285 123314 0,2818 1,0614° 0,1573"°
MCS 161 13,7395 29,9235 3,8535 3,9979 80 14,2551 29,9235 6,0835 4,1555 1,0804"° 0,9307"

PROD(g/plt) 161 41,9078 84,8461 -2,1167 19,2195 80 41,7351 84,7561 5,2533 18,609 1,0667° 0,0664"°
TO 161 19,5738 24,9378 13,3006 1,7423 80 19,5913 24,9378 154649 1,8112 1,0806° 0,0724"
TP 161 455342 55,7324 31,321 3,8091 80 45,2595 557324 32,571 3,8357 1,014" 0,5258"°

FFF

Variancia heterogénea, pelo teste F a 5% e 1% de probabilidade, respectivamente

* ** Médias diferentes estatisticamente pelo teste t a 5% e 1% de probabilidade, respectivamente.

DP: Desvio padréo



Tabela 8.Impacto da colecéo nuclear, referente ao ensaio 2, na recuperacédo da variancia e média da colecéo original.

Colecéo original

Colecao nuclear

Variavel N Média Maximo Minimo DP N Média Maximo Minimo DP F t
NDF 161 53,9261 87,3265 20,7551 11,6597 80 52,8087 77,1837 20,7551 12,2448 1,1029° 0,6335°
NDM 161 134,854 160,612 106,327 12,6831 80 134,871C 158,4694 106,3265 12,7144 1,005 0,0102°
DH 161 11,2249 32,5971 4,9629 2,6796 80 11,1998 32,5971 4,9629 3,3989 1,609 0,0577°
APM 161 89,6498 137,533 25,7845 23,7201 80 88,3788 135,9459 25,7845 252622 1,1343° 0,3833°
AV 161 18,6133 51,0978 7,4378 7,0444 80 19,1063 51,0978 8,0278 7,9775 1,2825° 0,4893°
NNHP 161 18,7043 32,2871 -1,1971 5,815 80 18,5964 32,2871 -1,1971 6,0638 1,0874" 0,1336°
NHL 161 6,1961 20,8 1,6571 2,5107 80 62325 11,3271 23671 1,8378 1,8664 0,1275°
AC 161 78,4831 87,9796 23,6939 8,8899 80 77,1658 87,9796 23,6939 10,4108 1,3714 0,9696"°
NVP 161 113,874 242,677 -10,7988 45,0704 80 111,487¢ 240,3469 -10,7988 41,9357 1,1551"° 0,396
NSV 161 2,0613 2,648 14608 0,2363 80 2,05 2,648 14608 0,2497 1,1167° 0,3426°
MCS 161 14,0769 32,7702 3,3659 4,3137 80 14,0018 32,7702 3,3659 4,6476 1,1608° 0,1241°

PROD(g/plt) 161 32,0426 68,8571 2,2714 12,0301 80 30,4873 66,9257 22714 11,5255 1,0895° 0,9583'°
TO 161 21,0897 27,049 15779 1,57 80 20,9873 24,649 15779 1,7748 1,2779° 0,4564°
TP 161 41,9771 56,4596 34,8467 3,6168 80 42,2481 56,4596 34,8467 3,8804 1,1511° 0,5346°

5+

Variancia heterogénea , pelo teste F a 5% e 1% de probabilidade, respectivamente

* ** Médias diferentes estatisticame pelo teste t a 5% e 1% de probabilidade, respectivamente.
DP: Desvio padréo



Analisando as cole¢des nucleares obtidas por meio dos caracteres qualitativos,
observou-se que de forma geral houve uma tendéncia de manutencdo das mesmas
porcentagens observadas para cada classe na populacao original (Tabela 9). As classes
formato do foliolo lanceolado estreito e habito de crescimento prostrado foram as Unica

nao representadas pela colecao nuclear do local 1 e 2, respecterzament

Tabela 9. Andlise da manutencédo de variabilidade fenotipica para as caracteristicas
qualitativas, nas colecdes nucleares de cada ensaio, por meio do percentual de

representatividade de cada classe das caracteristicas.

Percentual

Caracteristicas Classes PO CNL 1 CNL 2
Cor da flor Branca 56,52% 53,75% 57,5%
Roxa 43,48% 46,25% 42.5%
Tipo de inflorescéncie Pedunculada 72,67% 75% 67,5%
Séssil 27,33% 25% 32,5%
Oval pontiagudo 91,30% 90% 91,25%

Oval arredondado 4,34% 6,25% 5%
Formato do foliolo Triangular 1,24% 1,25% 1,25%
Lanceolado 2,50% 2,5% 1,25%
Lanceolado estreitt 0,62% - 1,25%
Cor da pubescéncia Marrom 53,42% 51,25% 57,5%
Cinza 46,58% 48,75% 42.5%
Alta 4,34% 5% 3,75%
Dens. da pubescénci Média 79,50% 85% 83,75%
Baixa 16,16% 10% 12,5%
Determinado 65,22% 61,25% 61,25%

Tipo de crescimento Semideterminado 18,63% 22,5% 20%
Indeterminado 16,15% 16,25% 18,75%
Ereto 86,33% 85% 91,25%
Habito de cresciment: Semiereto 11,80% 11,25% 8,75%

Prostado 1,87% 3,75% -

PO - Populagéo original;
CNL 1- Colecéo nuclear do local 1;
CNL 2 - Colecéo nuclear do local 2.
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Em relacdo ao formato do foliolo, a predominancia da classe oval pontiaguda na
colecdo inicial foi refletida na representatividade desta caracteristica pelas colecdes
nucleares, fazendo com que genotipos que possuem foliolos lanceolados estreitos nao
fossem selecionados para compor ou estavam em baixa proporcdo, nas colecdes
nucleares dos locais 1 e 2, respectivamente. Segundo 8pakz§2014), a realidade
das novas cultivares de soja sdo plantas com folhas com formato dos foliolos
lanceolado. Nesse sentido, futuras introducdes de genoétipos com esse fenétipo devem
ser realizadas as colec¢des para conducéo de programas de melhoramento.

A porcentagem de retencdo de variabilidade para o caractere habito de
crescimento ndo se mostrou semelhante entre as cole¢bes nucleares. A auséncia de
genotipos com habito de crescimento da classe prostrada na colecdo nuclear do local 2,
pode ser explicada pela baixa porcentagem de cultivares com este tipo de porte na
colecdo inicial. O porte ereto, observado em maior propor¢cdo nas colecbes, € uma
caracteristica desejavel em programas de melhoramento. A arquitetura das plantas com
este habito de crescimento reduz a propensdo ao acamamento, favorece a circulacao de
maquinas e facilita a aplicacdo de defensivos, aumentando a eficiéncia no controle de
pragas, doengas e plantas daninhas.

Na andlise de manutencdo da variabilidade para a caracteristica tipo de
crescimento, a classe do tipo de crescimento determinado apresentou as mesmas
porcentagens de representatividade nas duas cole¢cdes nucleares (61,25%), sendo o tipo
mais comum observado em todas as colec¢des. Este tipo de crescimento também é
observado entre a maioria das cultivares de soja lancadas no Brasil. No entanto, nos
altimos anos o cultivo de gendtipos com crescimento indeterminado tem se expandido
devido ao prolongamento da fase de floracdo, fazendo com que estes gendtipos sejam
recomendados para areas de plantio que sejam acometidas por adversidades
edafoclimaticas.

Diante do exposto, verificou-se que as colecdes nucleares foram bem definidas e
representaram as médias e as variancias para a maioria dos caracteres em relacdo as
populacdes originais.

A classificacédo dos quinze melhores genadtipos para teores de 0leo e de proteina
em cada local dentro de cada ciclo de maturacéo foi utilizada para iniciar a estruturacéo

das colecdes de melhoramento (Tabelas 10, 1) e 12
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Tabela 10. Acessos de ciclo precoce com as maiores médias para teor de 6leo e

proteina, slecionados no local 1 e no local 2.

Precoce
Oleo Proteina
Local 1 Local 2 Local 1 Local 2

Acesso Média Acesso Média Acesso Média Acesso Média
BAGSUFV40t 23,13 BAGSUFV20 23,37 BAGSUFV12 52,84 BAGSUFV152 51,45
BAGSUFV39 21,95 BAGSUFV11(G 23,35 BAGSUFV7? 52,22 BAGSUFV15* 46,1
BAGSUFV93 21,15 BAGSUFV128 23,11 BAGSUFV9 52,22 BAGSUFV46 44,76
BAGSUFV23* 20,78 BAGSUFV23* 23,05 BAGSUFV17* 52,22 BAGSUFV17* 44,23
BAGSUFV95 20,61 BAGSUFV21 22,79 BAGSUFV67 50,73 BAGSUFVE 42,98
BAGSUFV107 20,51 BAGSUFV133 22,75 BAGSUFV1P? 50,34 BAGSUFV49 42,88
BAGSUFV114 20,22 BAGSUFV9Y 22,47 BAGSUFV107 49,98 BAGSUFV73 42,8
BAGSUFV117 19,8 BAGSUFV73 22,31 BAGSUFV114 49,36 BAGSUFV11? 41,72
BAGSUFV11 19,72 BAGSUFV111 22,05 BAGSUFV23 48,47 BAGSUFV110 41,1
BAGSUFV7 18,9 BAGSUFV22 22,03 BAGSUFV3Z 47,39 BAGSUFV99 41,1
BAGSUFV26 18,64 BAGSUFV113 21,98 BAGSUFV15* 47,22 BAGSUFV113 41,1
BAGSUFV15 18,52 BAGSUFV16 21,97 BAGSUFV26 46,14 BAGSUFV1€ 41,1
BAGSUFV10 18,5 BAGSUFV152 21,93 BAGSUFV10 45,97 BAGSUFV2% 41,1
BAGSUFV88 18,24 BAGSUFV14 21,79 BAGSUFV95 45,88 BAGSUFV21 40,48

BAGSUFV12 18,11 BAGSUFV151 21,55 BAGSUFV88 45,88 BAGSUFV14 40,48
!Acessos coincidentes para o teor de 6leo e ciclos distintos;

Acessos coincidentes para o teor de proteina e ciclos distintos;

*Acessos coincidentedentro do mesmo ciclo, para uma mesma variavel e de ensaios
distintos.

Dos acessos relacionados como precoce (Tabela 10), os acessos BAGSUFV40
no local 1 e o BAGSUFV20 no local 2, apresentaram as maiores médias para teor de
Oleo, 23,13 e 23, 37%, respectivamente. A variagdo da média neste grupo foi ge 18,11
23,13%e 21,5a 23,37%, nos locais 1 e 2, respectivamente. Em relagcdo ao teor de
proteina, os acessos que se destacaram foram o BAGSUFV12, com média %4e 52,84
no local 1, e o BAGSUFV152, com média de 51,45% no local 2.

No ciclo médio (Tabela 11) os teores de 6leo variaram de 19,67 a 22,51% entre
0S acessos selecionados no local 1 e de, 22,07 a 27,05% no local 2. Os acessos
BAGSUFV104 e BAGSUFV103 registraram as maiores médias em cada local, sendo
22,51 e 27,07%, respectivamente. Ja os acessos BAGSUFV62 e BAGSUFV117
alcancaram as maiores meédias para o teor de proteina (55,73 e 54,22%,

respectivamente).
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Tabela 11.Acessos de ciclo médio com as maiores médias para teor de 6leo e proteina,
selecionados no local 1 e no local 2.

Médio
Oleo Proteina
Local 1 Local 2 Local 1 Local 2

Acesso Média Acesso Média Acesso Média Acesso Média
BAGSUFV104 22,51 BAGSUFV103 27,05 BAGSUFV6Z 55,73 BAGSUFV117 54,22
BAGSUFV129 22,24 BAGSUFV109 24,65 BAGSUFV24 53,47 BAGSUFV93 49,05
BAGSUFV11G 22,12 BAGSUFV108 24,48 BAGSUFV11f 51,23 BAGSUFV107 47,97
BAGSUFV113 21,79 BAGSUFV3% 24,36 BAGSUFVE 50,97 BAGSUFV87 47,8
BAGSUFV106 21,78 BAGSUFV56 24,03 BAGSUFV51 49,48 BAGSUFV45 47,26
BAGSUFV59 21,27 BAGSUFV52 23,42 BAGSUFV16 48,47 BAGSUFV78 47,17
BAGSUFV44 20,54 BAGSUFV13 22,9 BAGSUFV18 48,47 BAGSUFV43 46,63
BAGSUFV57 20,47 BAGSUFV37 22,56 BAGSUFV82* 48,38 BAGSUFV92 46,55
BAGSUFV130 20,17 BAG5SUFV0O* 22,48 BAGSUFV20 47,22 BAGSUFV120 46,1
BAGSUFV20 20,16 BAGSUFV12G 22,44 BAGSUFV76 47,13 BAGSUFV3€ 46,01
BAGSUFV58 20,06 BAGSUFV47 22,39 BAGSUFV55 46,98 BAGSUFV82* 45,92
BAGSUFV50* 19,93 BAGSUFV157 22,37 BAGSUFV50 46,77 BAGSUFV80 45,92
BAGSUFV124 19,91 BAGSUFV42 22,26 BAGSUFV132 46,32 BAGSUFV149 45,83
BAGSUFV102 19,85 BAGSUFV160 22,25 BAGSUFV106 46,23 BAGSUFV59 45,83
BAGSUFV132 19,67 BAGSUFV105 22,07 BAGSUFV58 4573 BAGSUFV74 453

!Acessos coincidentes para o teor de 6leo e ciclos distintos;

Acessos coincidentes para o teor de proteina e ciclos distintos;

*Acessos coincidentedentro do mesmo ciclo, para uma mesma variavel e de ensaios
distintos

Para o niumero de dias para a maturacdo acima de 140 (Tabela 12), os acessos
que apresentaram 0s maiores teores de 6leo nos locais 1 e 2 foram 0 BAGSUFV141 e
BAGSUFV40, respectivamente. A variacdo dos teores para esta variavel foi de 21,31 a
24,94% no local 1, e de 21,72 a 23,74% no local 2. Para o teor de proteina 0s acessos
BAGSUFV36 e BAGSUFV62 foram 0s que apresentaram os maiores teores nos locais
1 e 2, respectivamente.

Segundo Moraest al (2006), sementes de cultivares de soja contém cerca de
40% de proteina e 20% e 6leo com base na matéria seca. No entanto, alguns autores
relataram a presenca de acessos na colecao norte americana com fracdes de proteinas
variando de 31 a 57,9% e a de 6leo de 14,7 a 28,4% (CASTRID 1973; COSTAet
al., 1974; WILSON, 2004 e OLIVEIRAt al.2007)
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Tabela 12.Acessos de ciclo tardio com as maiores médias para teor de 6leo e proteina,
selecionados no local 1 e no local 2.

Tardio

Oleo Proteina

Local 1 Local 2 Local 1 Local 2

Acesso Média Acesso Média Acesso Média Acesso Média

BAGSUFV141 24,94 BAGSUFV40 23,74 BAGSUFV36 54,89 BAGSUFV6Z 56,46
BAGSUFV138 23,63 BAGSUFV33* 23,62 BAGSUFV3 53,84 BAGSUFV147 51,45

BAGSUFV108 22,95 BAGSUFV57 23,36 BAGSUFV5 53,47 BAGSUFV137 51,1
BAGSUFV131* 22,83 BAGSUFV153 23,14 BAGSUFV146 52,49 BAGSUFV106 47,97
BAGSUFV12G 22,69 BAGSUFV154 23,1 BAGSUFV143 51,24 BAGSUFV122 47,97
BAGSUFV115* 22,25 BAGSUFV145 23,09 BAGSUFV119 51,23 BAGSUFV7 46,73

BAGSUFV60 22,06 BAGSUFV100 23 BAGSUFV46 51,14 BAGSUFV28 46,63
BAGSUFV48 22,01 BAGSUFV131* 22,98 BAGSUFV63 50,73 BAGSUFV126 46,1

BAGSUFV142 21,99 BAGSUFV104 22,98 BAGSUFV115 50,61 BAGSUFV140 45,2
BAGSUFV33* 21,89 BAGSUFV121 22,79 BAGSUFV109 50,61 BAGSUFV33 44,76

BAGSUFV89 21,88 BAGSUFV101 22,54 BAGSUFV4 50,34 BAGSUFV1¥ 44,23
BAGSUFV109 21,82 BAGSUFV53* 22,48 BAGSUFV13 49,72 BAGSUFV124 44,23
BAGSUFV53* 21,53 BAGSUFV115* 22,25 BAGSUFV25 49,72 BAGSUFV48 44,13
BAGSUFV9g 21,5 BAGSUFV148 21,94 BAGSUFV69 48,85 BAGSUFV3Z 44,13
BAGSUFV72 21,31 BAGSUFV64 21,72 BAGSUFV66 48,85 BAGSUFV118 43,6

!Acessos coincidentes para o teor de 6leo e ciclos distintos;

Acessos coincidentes para o teor de proteina e ciclos distintos;

* Acessos coincidentedentro do mesmo ciclo, para uma mesma variavel e de ensaios
distintos

Em relacdo a selecdo realizada no local 1 houve uma tendéncia da alocacéo de
acessos com maiores teores de 6leo e proteina no grupo de ciclo tardio. Ja no local 2
esta tendéncia ocorreu para 0s acessos pertencentes ao grupo de ciclo médio.
Cavalcanteet al. (2009), em avaliacdo de linhagens de soja de ciclo precoce e tardio,
guanto ao teor 6leo para producao de biodiesel, encontrou as maiores médias para as
de ciclo tardio.

A classificacdo para teor de Oleo revelou a existéncia de gendtipos com
diferentes ciclos nos diferentes locais, sendo eles: BAGSUFV40, BAGSUFV39,
BAGSUFV110, BAGSUFV99, BAGSUFV113, BAGSUFV104, BAGSUFV57,
BAGSUFV109 e BAGSUFV120. O mesmo ocorreu em relacdo ao teor de proteina para
0s acessos BAGSUFV7, BAGSUFV11, BAGSUFV32, BAGSUFV46, BAGSUFV6,
BAGSUFV111, BAGSUFV16, BAGSUFV25, BAGSUFV62, BAGSUFV106 e
BAGSUFV36. O comportamento destes acessos indica a existéncia de interacédo

genotipo ambiente para o caractere ciclo.
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Analisando cada ciclo de maturagédo verificou-se que a selecdo do acesso
BAGSUFV23, para o caractere teor de 6leo, foi coincidente em ambos os locais. O
mesmo ocorreu para 0s acessos BAGSUFV17 e BAGSUFV15, em relacéo ao teor de
proteina. Para o ciclo médio o acesso comum para teor de 6leo foi o BAGSUFV50 e
para proteina o0 BAGSUFV82. No grupo do ciclo tardio foi verificado o maior nimero
de acessos coincidentes para o teor de 6leo, sendo eles: BAGSUFV131, BAGSUFV115,
BAGSUFV33 e BAGSUFV53. Neste grupo ndo houve acessos comuns para o caractere
teor de proteina.

Além disso, ndo foi verificada a classificacdo de nenhum acesso que possuia
tanto alto teor de Oleo quanto de proteina, evidenciando a relacdo inversamente
proporcional entre esses caracteres.

Os acessos selecionados para comporem as colecdes de melhoramento para os
caracteres teores de Oleo e de proteina dentro de cada ciclo de maturacao se encontram
na Tabela 13.

Tabela 13 Cole¢cbes de melhoramento para teor de 6leo e proteina, estruturadas por
ciclo da soja.

Precoce Médio Tardio

Oleo Proteina Oleo Proteina Oleo Proteina
BAGSUFV40 BAGSUFV12 BAGSUFV104 BAGSUFV62 BAGSUFV141 BAGSUFV36
BAGSUFV39 BAGSUFV7  BAGSUFV129 BAGSUFV24 BAGSUFV138 BAGSUFV3
BAGSUFV93 BAGSUFV9  BAGSUFV110 BAGSUFV11l BAGSUFV108 BAGSUFV5
BAGSUFV95 BAGSUFV17 BAGSUFV113 BAGSUFV6  BAGSUFV131 BAGSUFV146
BAGSUFV114 BAGSUFV67 BAGSUFV106 BAGSUFV51 BAGSUFV120 BAGSUFV143
BAGSUFV117 BAGSUFV11 BAGSUFV59 BAGSUFV16 BAGSUFV115 BAGSUFV119
BAGSUFV11 BAGSUFV114 BAGSUFV44 BAGSUFV18 BAGSUFV60 BAGSUFV46
BAGSUFV7 BAGSUFV23 BAGSUFV57 BAGSUFV82 BAGSUFV48 BAGSUFV63
BAGSUFV26 BAGSUFV32 BAGSUFV130 BAGSUFV20 BAGSUFV142 BAGSUFV115
BAGSUFV15 BAGSUFV15 BAGSUFV20 BAGSUFV76 BAGSUFV89 BAGSUFV109
BAGSUFV20 BAGSUFV152 BAGSUFV103 BAGSUFV117 BAGSUFV40 BAGSUFV62
BAGSUFV110 BAGSUFV15 BAGSUFV109 BAGSUFV93 BAGSUFV33 BAGSUFV147
BAGSUFV128 BAGSUFV46 BAGSUFV108 BAGSUFV107 BAGSUFV57 BAGSUFV137
BAGSUFV23 BAGSUFV6  BAGSUFV39 BAGSUFV87 BAGSUFV153 BAGSUFV106
BAGSUFV21 BAGSUFV49 BAGSUFV56 BAGSUFV45 BAGSUFV154 BAGSUFV122
BAGSUFV133 BAGSUFV73 BAGSUFV52 BAGSUFV78 BAGSUFV145 BAGSUFV7
BAGSUFV99 BAGSUFV11l BAGSUFV13 BAGSUFV43 BAGSUFV100 BAGSUFV28
BAGSUFV73 BAGSUFV110 BAGSUFV37 BAGSUFV92 BAGSUFV104 BAGSUFV126
BAGSUFV111 BAGSUFV99 BAGSUFV50 BAGSUFV120 BAGSUFV121 BAGSUFV140
BAGSUFV22 BAGSUFV113 BAGSUFV120 BAGSUFV36 BAGSUFV101 BAGSUFV33
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Diante da estratégia adotada para obtencéo das cole¢Bes de melhoramento foi
possivel ressaltar que, ao selecionar acessos diferentes em cada local e comesiltos teor
de Oleo ou de proteina, genes associados a esses caracteres estdo sendo diferencialment
expressos por local, dando um indicativo de diversidade genética. De acordo com Kang
e Gauch Junior (1996) esta expressao diferenciada de um caractere ocorre quando a
contribuicdo de alelos dos diferentes genes que controlam esse caractere ou o nivel e
expressdo dos mesmos ndo sdo coincidentes entre os ambientes. Segundo Squilassi
(2003), se o ranking de genodtipos com base no fendétipo de desempenho individual
muda entre os ambientes, significativa variancia aditiva poderd ser mantida a partir da
selecéo de acessos distintos.

A estruturacdo das colecdes de melhoramento forneceu subsidio para a escolha
de genitores a serem cruzados, em esquema de dialelo parcial, com cultivares elites
altamente produtivas e que possuem ciclo de maturidade precoce, médio ou tardio.
Diante disso, 0 estabelecimento dessas cole¢cdes, com acessos que apresentam alta
média para teores de Oleo ou proteina, divergentes e adaptados a diferentes regifes

produtoras de soja, se mostrou boa estratégia para o melhoramento genético.

CONCLUSOES

Existe variabilidade genética entre 0os acessos para a maioria dos caracteres
avaliados, sendo esta variabilidade condicionada a expresséo diferencial de genes nos
diferentes ambientes.

A estruturacdo das cole¢des nucleares favoreceu a representatividade das médias
e das variancias, para a maioria dos caracteres, em relacdo as populacdes originais.

Os gendtipos que compuseram as colecdes de melhoramento apresentaram alta
média para teores de 6leo ou proteina, diversidade genética e estabilidade de producéo

diferentes regides produtoras de soja.
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