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RESUMO

BOLDT, Alberto Souza, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, fevereiro de 2011.
Diversidade genética, adaptabilidade e estabilidade de genotipos de soja no Mato
Grosso. Orientador: Tuneo Sediyama. Coorientadores: Cosme Damido Cruz e Luiz Antonio
dos Santos Dias.

O presente trabalho teve como objetivos avaliar a magnitude dos efeitos genotipico,
ambiental e da interagdo gendtipos x ambientes em caracteres agrondomicos, quimicos, de
vigor e sanidade de sementes; estimar a adaptabilidade e estabilidade de genotipos de soja
destinados ao estado do Mato Grosso e quantificar a diversidade genética dos genotipos com
base em avaliagdes fenotipicas. Foram conduzidos oito ensaios em condi¢des de campo, nos
municipios de Primavera do Leste, Nova Ubirata e Pedra Preta, localizados no estado do Mato
Grosso. Os ensaios foram instalados no delineamento em blocos casualizados, com quatro
repeticdes. As parcelas foram formadas por uma fileira de quatro metros de comprimento,
espacadas em 0,70 m entre fileiras, com densidade de semeadura de 15 sementes por metro
linear. Foram avaliados 26 genotipos de soja adaptados ao estado do Mato Grosso,
procedentes dos Programas de Melhoramento de Soja do Instituto Matogrossense do Algodao
(IMAmt) e da Bacuri Pesquisa em Agronomia. Os caracteres agrondmicos avaliados em
condigdes de campo foram dias para floracdo, dias para maturacdo, altura de planta na
maturacdo, altura de inser¢do da primeira vagem, acamamento, stand, reacdo a mancha alvo,
reacdo ao mildio, haste verde e produtividade de graos. Os caracteres quimicos foram o teor
de oOleo e proteina avaliados nos Laboratorios de Agroenergia e Nutrigdo Animal da
Universidade Federal de Vigcosa. Os caracteres de vigor e sanidade sementes avaliados foram
a porcentagem de germinagdo e a incidéncia de patdgenos nas sementes. Os dados obtidos
foram submetidos as andlises individuais de variancia, posteriormente as médias foram
comparadas pelo teste de Tukey a 5% de probabilidade. Verificada a existéncia de
variabilidade genética e homogeneidade de variancias residuais, procedeu-se, entao, a analise
conjunta de variancia. Para avaliar a magnitude e o efeito da interacdo gendtipos x ambientes
nos caracteres avaliados foi realizada a parti¢do da interagdo em partes simples e complexa.
As andlises de adaptabilidade e estabilidade foram realizadas empregando-se os métodos de
Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998), centroide modificado por Nascimento et

al. (2009) e dimensionamento 6timo da rede de ambientes (DORA) proposto no presente
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trabalho. No estudo da diversidade genética foram utilizados os métodos de agrupamento
hierarquico de ligagdo média entre grupos (UPGMA) e de otimizacao de Tocher, utilizando
como medida de dissimilaridade a distancia generalizada de Mahalanobis. Todos os caracteres
estudados apresentaram efeitos genotipicos, ambientais e de interagdo genotipos X ambientes
significativos. Os caracteres produtividade de grios, altura de planta na maturacdo, altura de
insercdo da primeira vagem, stand, incidéncia total de patdogenos nas sementes e porcentagem
de plantulas normais apresentaram interagdes do tipo complexa. Por outro lado, os caracteres
dias para floracdo, dias para maturagcdo, acamamento e teor de 6leo apresentaram interagdes
do tipo simples. Nao houve predominancia do tipo de interacdo para os caracteres haste verde,
reacdo a mancha alvo e reacdo ao mildio. Pelo método centroide modificado, o genotipo
BCR1455 178 foi classificado como de méaxima adaptabilidade geral para a produtividade de
graos e reacdo a mancha alvo. Para reacdo ao mildio o gendtipo BCR553G 306 foi
classificado como de maxima adaptabilidade geral tanto pelo centrdide quanto pelo método de
Lin e Binns modificado por Carneiro (1998). Para o teor de 6leo os gendtipos BCR1070G
229, CD 219 RR, BCR945G 132 ¢ BCR945G 110 apresentaram as maiores médias e maxima
adaptabilidade geral. Para os caracteres de sanidade e vigor de sementes, BCR1070G 251 e
BCR1346 142 foram classificados como de adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis
e BCRS553G 306 e BCRI1067G 189 a ambientes desfavoraveis. O método do
dimensionamento 6timo da rede de ambientes (DORA) mostrou-se adequado para avaliar a
representatividade dos ensaios e util para otimizar decisdes com relagdo ao descarte de
ambientes sem comprometer a recomendacdo dos gendtipos. As andlises de diversidade
genética evidenciaram variabilidade genética entre os gendtipos ao considerar todos os
caracteres agronomicos. Os gendtipos DM 309, MSOY 8008 RR, BCR1455 178 e BCR651G
68 foram os mais dissimilares em relacdo aos demais gendtipos. Os gendtipos BCR1057G
162, BCR1067G 210 e BCR553G 306 permaneceram nos mesmos grupos em todos os
ensaios. Para os caracteres de vigor e sanidade de sementes nao foi evidenciada diversidade

genética consistente nos ensaios.
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ABSTRACT

BOLDT, Alberto Souza, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, February 2011. Genetic
diversity, adaptability and stability of soybean genotypes in Mato Grosso. Adviser:
Tuneo Sediyama. Co-advisers: Cosme Damido Cruz and Luiz Antonio dos Santos Dias.

The objectives of this study were (i) to evaluate the magnitude of the genotypic,
environmental and genotype-by-environment interaction effects in agronomic, chemical and
seed sanity quality traits; (ii) to estimate the adaptability and stability of soybean genotypes
for the State of Mato Grosso; and (iii) to quantify the genetic diversity of genotypes based on
phenotypic evaluations. Eight trials were carried out under fields conditions in Primavera do
Leste, Nova Ubirata and Pedra Preta, located in Mato Grosso. The trials were established in a
randomized block design with four replications. Each plot was formed by a row of four
meters in length, spaced 0,70 meters between rows, with a density of 15 seeds per meter. We
evaluated 26 soybean genotypes adapted to the state of Mato Grosso, belonging to the
Soybean Breeding Program of the Instituto Matogrossense do Algodao (IMAmt) and Bacuri
Pesquisa em Agronomia. The agronomic traits evaluated under field conditions were: days to
flowering, days to maturity, plant height at maturity, height of first pod, stand, reaction to
target spot, reaction to downy mildew, green stem and grain yield. The chemical traits were
the oil and protein content, evaluated in the Laboratories of Agroenergia and Nutri¢ao
Animal, Univerdade Federal de Vicosa. And the traits of seed sanity were the percentage of
seed germination and pathogen incidence. We realized individual analysis of variance and
compared the means by Tukey test at 5% probability. Verified genetic homogeneity of
residual variances, then the joint analysis of variance was done. To evaluate the genotype-by-
environment interaction magnitude and effect, we did the interaction partition in simple and
complex parts. Analysis of adaptability and stability of genotypes were performed using the
methods of Lin and Binns (1988) modified by Carneiro (1998), centroid modified by
Nascimento et al. (2009) and optimum dimensioning of network environments (DORA)
proposed in this work. In the study of genetic diversity were used the clustering methods of
unweighted pair group using arithmetic averages (UPGMA) and Tocher, using as
dissimilarity measure the Mahalanobis distance. All the traits showed significant genotypic,
environmental and genotype-by-environment interaction effects. The grain yield, plant height

at maturity, height of first pod, seed pathogen incidence and normal seed percentage showed
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complex type interactions. However, the traits days to flowering, days to maturity, lodging
and oil content showed simple type interactions. There was no predominant type of
interaction for green stem, reaction to target spot and downy mildew. Using the modified
centroid method the genotype BCR1455 178 was classified as maximum adaptability for
grain yield and target spot reaction. For downy mildew reaction, BCR553 G306 genotype was
classified as maximum adaptability by both Lin and Binns and centroid methods. For oil
content BCR1070G 229, CD 219RR, BCR945G 132 and BCR945G 110 showed the highest
means and maximum general adaptability. For the seed sanity traits, BCR1070G 251 and
BCR1346 142 were classified as being of adaptability to specific favorable environments and
BCR553G 306 and BCR1067G 189 adapted to harsh environments. The optimum
dimensioning of network environments method (DORA) proposed in this work was adequate
to assess the representativeness of trials and useful to optimize decisions regarding the
disposal of environments without compromising the recommendation of genotypes. The
genetic diversity analysis showed significant variability among genotypes to all agronomic
traits. The genotypes DM 309, MSOY 8008, BCR1455 178 and BCR651G 68 were the most
dissimilar. The genotypes BCR1057G 162, BCR1067G 210 and BCR553G 306 remained in
the same groups in all trials. For the seed sanity traits, the genetic diversity was not seen

consistently in the trials.



1 INTRODUCAO

A soja [Glycine max (L.) Merrill] € uma das principais culturas agricolas do Brasil. Na
safra 2009/10 a area cultivada com soja foi de 23,46 milhdes de hectares com producdo de
68,69 milhdes de toneladas, caracterizando o pais como o segundo maior produtor mundial.
Nessa mesma safra, as exportagdes do complexo soja somaram aproximadamente 17,1 bilhdes
de dolares, o que representou 32,1% da balanga comercial do agronegécio brasileiro
(CONAB, 2010).

Introduzida no pais em 1882, a soja se consolidou como cultura de importancia
econdmica apenas no inicio da década de 1960, convertendo-se na cultura lider do
agronegocio brasileiro vinte anos depois, na década de 1980. Esse fato ocorreu com a
expansao do cultivo da soja para a regido Centro Oeste.

Como causas da expansdo do cultivo da soja na regido central do Brasil pode-se
destacar: incentivos fiscais para a abertura de novas areas de producdo agricola; baixo valor
de terras; topografia plana favoravel a mecanizagdo; boas condig¢des fisicas do solo da regido;
desenvolvimento de um bem sucedido conjunto de tecnologias para a produgdo em zonas
tropicais, com destaque para as cultivares adaptadas as condi¢des edafoclimaticas e baixas
latitudes (SEDIYAMA et al., 2009a).

Desta forma, atualmente o Centro Oeste ¢ a maior regido produtora de soja do pais
com 31,59 milhdes de toneladas, correspondendo a 46% do total produzido. Em especial, o
estado do Mato Grosso destaca-se como o maior produtor nacional com 18,77 milhdes de
toneladas (CONAB, 2010).

O sucesso da capacidade produtiva de soja do estado do Mato Grosso pode ser
creditado, em parte, as instituicdes de pesquisa pela disponibilizagdo de tecnologias que
contribuiram para eficiéncia do setor produtivo (DALL’AGNOL et al., 2007). Neste contexto,
os programas de melhoramento genético de soja foram imprescindiveis.

Os programas de melhoramento contribuiram com o desenvolvimento de cultivares de
soja mais produtivas, adaptadas as condigdes edafoclimaticas do cerrado e tolerantes a fatores
bidticos e abidticos adversos.

Atualmente, nos programas de melhoramento de soja priorizam-se caracteristicas

como produtividade, ciclo, adaptabilidade e estabilidade, tipo de crescimento, altura de planta



e inser¢ao da primeira vagem, qualidade de sementes, resisténcia a doengas, teor e qualidade
de 6leo e proteina, tolerancia a herbicidas e periodo juvenil para indugao floral.

No inicio de um programa de melhoramento de soja ¢ necessdrio escolher os
progenitores a serem intercruzados para obter populagdes segregantes que serdo submetidas a
selecdo. Varios critérios sdo utilizados na escolha de progenitores, tais como o desempenho
agrondmico, capacidade de combinacdo, comportamento per se e diversidade genética
(BOREM; MIRANDA, 2005).

A diversidade genética tem sido utilizada para identificar combinagdes hibridas de
maior efeito heterdtico e maior heterozigose, de forma que, em suas geragdes segregantes,
haja maior possibilidade de recuperacao de genotipos superiores. A quantificacdo da
diversidade também auxilia no planejamento de estratégias mais eficazes que venham a
maximizar os ganhos genéticos no melhoramento.

A diversidade pode ser avaliada por meio de técnicas biométricas baseadas na
quantificagdo da heterose ou por processos preditivos. Os métodos preditivos tem se
destacado por dispensar a obtengdo prévia de combinagdes hibridas.

Nos programas de melhoramento da soja a diversidade entre individuos geralmente ¢é
avaliada por meio de caracteristicas morfo-agronomicas, utilizando-se de técnicas de analise
multivariada, como as andlises por componentes principais € por variaveis candnicas € 0s
métodos aglomerativos.

Além da diversidade genética, adaptabilidade e estabilidade também sdo considerados
nos melhoramento. Essas andlises possibilitam a identificagdo de gendtipos de
comportamento previsivel e responsivos as variagdes ambientais, em condi¢des especificas ou
amplas (CRUZ et al., 2004).

Para os programas de melhoramento de soja ¢ essencial o conhecimento do
desempenho, da diversidade genética e da adaptabilidade e estabilidade dos gendtipos, a fim
de otimizar esforcos, tempo e rescursos financeiros para o langcamento de novas cultivares.

Dessa forma, o presente trabalho teve como objetivos: avaliar a magnitude dos efeitos
genotipico, ambiental e da interacdo genotipos X ambientes em caracteres agronomicos,
quimicos, de vigor e sanidade de sementes; estimar a adaptabilidade e estabilidade de
genotipos de soja destinados ao estado do Mato Grosso; e quantificar a diversidade genética

dos genotipos com base em avaliagdes fenotipicas.



2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 Soja

2.1.1 Origem e evolugéo do cultivo

Acredita-se que a soja [Glycine max (L.) Merrill] surgiu na regido nordeste da China
no século XVII a.C., sendo a Manchuria o provavel centro de diversidade genética
(HADLEY; HYMOWITZ, 1973). Ha relatos de domesticacdo hd cerca de 1.100 a.C. na
regido nordeste da China (SEDIYAMA et al., 2009a). Entretanto, ¢ mais provavel que a
domesticagdo pelo homem tenha ocorrido a 3.100 anos (HYMOWITZ; SHURTLEFF, 2005).

Com o crescimento do comércio a soja foi levada para a Coréia, Japao e sudeste da
Asia (BONETTI, 1981). Em 1712 a soja foi levada pela primeira vez a Europa, a partir do
Japdo. Na Franga a mais antiga referéncia data de 1739 e por volta de 1790 a Inglaterra ja
cultivava soja. Entretanto, apenas em 1875 teve inicio uma grande campanha visando o
cultivo da soja na Europa. Assim, em 1910 quatro cultivares eram cultivadas na Franga como
planta horticola.

Na América do Norte, a soja foi citada pela primeira vez em 1804 nos Estados Unidos
da América (EUA), sendo cultivada na Pensilvania. No entanto, Hymowitz e Shurtleff (2005)
relatam que apenas o termo “soja” foi citado em 1804. Segundo os autores, a soja foi
introduzida nos EUA, na colonia da Georgia, em 1765 por Samuel Bowen. Em 1911 6leo e
torta foram produzidos nos EUA a partir da soja importada da China e em 1915 a soja
cultivada nos EUA foi esmaga para extragdo de 6leo para consumo humano. Contudo,
permaneceu importante como forrageira até¢ 1944 quando entdo a area para graos suplantou a
que se destinava a forragem (PROBST; JUDD, 1973).

No Brasil a primeira referéncia sobre a soja data de 1882, no estado da Bahia, segundo
relato de Gustavo D’Utra. As cultivares introduzidas ndo tiveram boa adaptacgao a latitude da
regido. Em 1891, outras cultivares foram introduzidas em Campinas, Sao Paulo, onde

apresentaram melhor desenvolvimento do que na Bahia (SEDIYAMA et al., 2009a). Mais
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tarde em 1908 imigrantes japoneses introduziram novas cultivares no estado de Sao Paulo. No
Rio Grande do Sul E. C. Craig introduziu-a em 1914. Nos estados da regidao Centro-Norte-
Nordeste a introdugdo ocorreu a partir da década de 1970 (MIYASAKA; MEDINA, 1981).

O cultivo para producao comercial de grao no Brasil teve inicio no Rio Grande do Sul,
por volta de 1935, com a finalidade de alimentar suinos (SEDIYAMA et al., 2009a). A
primeira exportacdo de soja brasileira ocorreu em 1938 para Alemanha. Em 1951 surgiu a
primeira indudstria para extragdo de 6leo comestivel de soja no Brasil.

As principais causa da expansdo da soja no Brasil sdo: semelhanca das condigdes
agroecoldgicas da regido Sul com a do Sul dos Estados Unidos, de onde a maioria das
cultivares eram originadas; o estabelecimento da “Operacao Tatu” no Rio Grande do Sul, que
promoveu a calagem e correcdo da fertilidade do solo; incentivos fiscais aos produtores nos
anos 50, 60 e 70; mercado internacional em alta na década de 70; substituicdo das gorduras
animais por Oleos vegetais e margarina; estabelecimento de parque industrial de
processamento de soja; facilidades de mecanizagdo total da cultura; desenvolvimento de um
bem sucedido conjunto de tecnologias para a producdo em zonas tropicais; amplia¢do da

fronteira agricola (SEDIYAMA et al., 2009a).

2.1.2 Importéncia econdémica

A soja ¢ uma das principais culturas agricolas do mundo, sendo cultivada em varios
paises. Os principais produtores sdo Estados Unidos, Brasil, Argentina e China.

O Brasil é segundo maior produtor mundial. Na safra 2009/10 a area cultivada com
soja foi de 23,46 milhdes de hectares com produgdo de 68,69 milhdes de toneladas,
aproximadamente 27 % do total produzido mundialmente (USDA, 2010). Nessa mesma safra,
as exportagdes do complexo soja somaram 17,1 bilhdes de dolares, o que representou 6,4 %
das exportagdes do pais e 32,1% da balanga comercial do agronegdcio brasileiro (CONAB,
2010).

A regido Centro Oeste destaca-se como a maior regido produtora de soja. Na safra
2009/10, a regido produziu 31,59 milhdes de toneladas, o que correspondeu a 46% do total
produzido no pais. Em especial, o estado do Mato Grosso destaca-se como o maior produtor

nacional com 18,77 milhdes de toneladas (CONAB, 2010).



O elevado teor de proteina faz da soja a principal matéria-prima na fabricacdo de
racdes e o Oleo, de alta qualidade, representa 28% da producdo mundial de 6leos vegetais,
equivalente a 40,82 milhdes de toneladas (USDA, 2010).

No Brasil, em 2009, o complexo soja exportou aproximadamente 28,5 milhdes de
toneladas de grdos, 12,2 milhdes de toneladas de farelo ¢ 1,6 milhdes de toneladas de 6leo
(CONAB, 2010). O dleo produzido atende as demandas internas e externas. A demanda
interna consome 75,7% da quantidade produzida, o que corresponde a mais de 90% do
consumo de 6leos vegetais comestiveis no Brasil.

O principal destino da soja e seus derivados ¢ a exportagdo. Em 2009, cerca de 48,8%
do grao, 51,1% do farelo e 24,4% do 6leo seguiram para o mercado externo. Contudo, para a
safra 2010/11 estima-se que 43,5% do grao, 53,1% do farelo e 23,2% do dleo sejam
exportados (ABIOVE, 2010).

Nos ultimos 16 anos, a comercializagdo dos produtos do complexo soja brasileiro no
mercado mundial tem aumentado significativamente. O crescimento da exportacdo de graos
foi o mais expressivo. No periodo de 1990 a 2005, a taxa anual média de crescimento das
exportagdes de soja em grao foi de 14,82%, ao passo que a de dleo foi de 8,6% e do farelo,
3,16%. O grande aumento no volume de exportacdes se deu a partir de 1996, quando a China
entrou no mercado comprando grandes quantidade de soja para as suas industrias
(DALL’AGNOL et al., 2007).

As elevadas taxas de aumento da produ¢do da soja em nivel mundial deverao manter-
se, segundo estimativas da Organizagdo para a Cooperacao ¢ Desenvolvimento econdomico
(OECD), devido ao atual ritmo de crescimento econdmico mundial, que demanda volumes
crescentes de soja para suprir as necessidades de farelos protéicos utilizados na ragdo de
animais produtores de carne.

A demanda por 6leos vegetais também devara crescer, principalmente pelo consumo
per capita dos paises emergentes. A demanda por 6leos vegetais sera pressionada pela sua
utilizagdo como biocombustiveis (DALL’AGNOL et al., 2007).

O Brasil ¢ o unico, dentre os grandes produtores mundiais de soja, que possui
pontencial de expansdo da area cultivada, podendo em curto prazo constituir-se no maior

produtor e exportador mundial de soja e derivados.



2.2 Considerac6es sobre o melhoramento genético da soja

O estabelecimento da soja como uma cultura de elevada importancia econdmica no
Brasil ocorreu devido ao desenvolvimento de cultivares mais produtivas, estaveis e adaptadas
(CALVO; KIIHL, 2006).

O melhoramento genético da soja, como processo continuo € dinamico, atualmente
busca desenvolver cultivares mais produtivas, resistentes a pragas e doencas, de melhor
qualidade nutricional, mais estaveis e adaptadas as diferentes regides e sistemas de cultivo.

No melhoramento estdo envolvidas varias fases, desde a escolha dos progenitores,
desenvolvimento de populagdes, processos de avaliacdo e selecdo, até a recomendacdo de
cultivares.

Primeiramente sdo escolhidos os progenitores. A etapa de escolha de progenitores tem
fundamental importancia para o sucesso de um programa de melhoramento. Nessa etapa ¢ que
se pode incrementar a variabilidade genética necessaria para o sucesso dos processos
seletivos, atendendo aos diversos objetivos do programa de melhoramento (PIPOLO et al.,
2007).

Posteriormente sdo desenvolvidas as populagdes segregantes, através das hibridagdes
artificiais, para atender aos objetivos gerais e especificos do programas de melhoramento.
Essas populacdes sao conduzidas por varias geracdes até que se obtenha homozigose. A partir
de populagdes em geracdes mais avangadas, sdo selecionadas plantas para o estabelecimento
de testes de progénies e selecdo de linhagens com caracteristicas agronomicas desejaveis.

Avalia-se, entdo, a produtividade e estabilidade de producdo das linhagens mais
promissoras. Na selecdo de gendtipos superiores, € obrigatorio empregar ensaios de avaliacao,
repetidos em varios ambientes, para identificar a interagdo dos gendtipos com os ambientes e
a possivel adaptacdo em func¢do da produtividade e da estabilidade (ALMEIDA; KIIHL,
1998).

No Brasil, os programas de melhoramento da soja consideram as seguintes
caracteristicas: ciclo da cultivar, grupo de maturidade, tipo de crescimento, habito de
crescimento, periodo juvenil para inducdo floral, altura da planta ¢ da inser¢do da primeira

vagem, resisténcia ao acamamento, resisténcia a deiscéncia das vagens, qualidade da semente,



resisténcia a doencas, resisténcia a pragas, adaptabilidade e estabilidade de producao de graos,
tolerancia a herbicidas e qualidade de sementes (SEDIYAMA et al., 2009b).

As cultivares de soja sdo muito dependentes da luminosidade, do fotoperiodo, da
umidade, da temperatura, da época de semeadura, da latitude, da altitude, do nivel de
fertilidade do solo e de outros fatores do local de cultivo. Por isso, para indicagdo de
cultivares produtivas, estaveis e previsiveis € necessaria a realizacdo de ensaios experimentais

nos locais de cultivo.

2.2.1 Melhoramento genético da soja na regido Centro Oeste

O melhoramento genético desenvolvido para adaptar a soja aos cerrados tem
desempenhado um papel fundamental na ocupacao da regiao Centro Oeste.

Até a década de 1960 a area cultivada com soja nos estados do Centro Oeste nado
ultrapassava 10.000 hectares. Nessa época predominavam os cultivos de arroz e pastagens
(MYASAKA; MEDINA, 1981). As condi¢cdes de baixa fertilidade e elevados niveis de
aluminio, juntamente com os periodos de déficit hidrico, limitavam a expansdo agricola nos
cerrados.

O primeiro fator limitante a expansdo da soja nas regides de baixa latitute foi a
resposta das cultivares ao fotoperiodo. A soja é uma planta de dias curtos, em regides de baixa
latitude tende a florescer precocemente. Por isso, havia a necessidade de cultivares de
florescimento tardio para essas regides.

Assim, os programas de melhoramento utilizaram-se de genotipos portadores de alelos
para florescimento tardio em hidridagdes, principalmente a ‘PI 240664’ procedente das
Filipinas. Esse genotipo apresenta a caracterisitica de periodo juvenil longo, na qual a fase
juvenil ¢ insensivel ao fotoperiodo mesmo em condi¢des de fotoperiodo curto e baixas
latitudes.

As linhagens derivadas que incorporavam o florescimento tardio apresentavam
limitagdes, como baixa produtividade, acamamento e susceptibilidade a algumas doengas, por
isso foram utilizadas apenas como progenitoras em hibridacdes com cultivares adaptadas a

regido Sul do Brasil e cultivares americanas.



As hibridagdoes e selecdes eram realizadas em diferentes regides de cultivo e
intercambiadas entre os componentes do Sistema Cooperativo de Pesquisa Agropecudrio —
SCPA, formado por empresas estaduais de pesquisa, Universidades e Embrapa. Assim, com
uma rede de experimentos nos diversos ambientes, a recomendagdo de cultivares passou a
vincular-se as condi¢des nas quais foram desenvolvidas.

Como fonte desse programa integrado de pesquisa surgiu em 1980 a cultivar Doko e
posteriormente as cultivares Numbaira, BR-9 (Savana), BR-15 (Mato Grosso) e BR- 40
(Itiquira). No mesmo periodo outras institui¢des e empresas privadas também desenvolveram
cultivares (ARANTES; SOUZA, 1993).

O cultivo da soja sofreu, entdo, uma grande expansao na regido apos o langamento de
cultivares. Contudo, essa expansdo evidenciou a presenga de pragas e doengas que passaram a
reduzir o rendimento das lavouras. Houve, entdo, a necessidade de selecionar cultivares
resistentes.

A primeira doenga causadora de considerdveis perdas foi a pustula bacteriana
(Xanthomonas axonopodis pv. glycines) e mais tarde surgiu a mancha “olho-de-ra”
(Cercospora sojina Hara). Na década de 1990, outras doengas passaram a ter relevancia,
como o cancro da haste (Diaporthe phaseolorum f.sp. meridionalis), o nematoéide cisto
(Heterodera glycines) e o oidio (Microsphaera diffusa).

O melhoramento também foi capaz de resolver o problema da baixa qualidade das
sementes produzidas em grande parte do cerrado, tornando algumas areas do Centro Oeste
grandes produtoras de sementes (ARANTES; SOUZA, 1993). Outras importantes realizagdes
do melhoramento foram a obten¢ao de cultivares tolerantes aos teores de aluminio do solo,
tolerancia a insetos pragas e adaptacdo aos sistemas de producdo predominantes nos cerrados.

Atualmente os programas de melhoramento procuram lancar cultivares mais precoces,
resistentes ao herbicida glifosato, com tolerancia a ferrugem asiatica (Phakopsora pachyrhizi

Sydow) e tolerantes aos nematoides formadores de galha, cisto e lesdes radiculares.

2.2.2 Interacdo Genotipos x Ambientes

Quando se considera uma série de ambientes, detecta-se, além dos efeitos genéticos e

ambientais, um efeito adicional, proporcionado pela interacao destes. Desta forma, a intera¢ao



pode ser entendida como a resposta diferencial dos genotipos em funcdo dos ambientes
(CRUZ et al., 2004).

A interacdo genotipos x ambientes pode surgir por duas razdes: (i) por diferentes
respostas de igual conjunto génico em diferentes ambientes; ou (ii) pela expressdo de
diferentes conjuntos génicos em diferentes ambientes. Quando um mesmo conjunto génico se
expressa em diferentes ambientes, as diferengas nas respostas podem ser explicadas pela
heterogeneidade das varidncias genéticas e experimentais ou por ambas, e quando diferentes
conjuntos génicos se expressam em ambientes distintos, as diferengas nas respostas podem ser
explicadas por uma inconsisténcia das correlacdes genéticas entre os valores de um mesmo
carater em dois ambientes (FALCONER, 1989).

A interacdo pode ser agrupada em duas categorias: simples e complexa. A resposta
diferencial de gendtipos a diversos ambientes ¢ conhecida como interagdo complexa, quando
ha mudanca nas posi¢des (ranks) dos genotipos de um ambiente para outro, ou seja, havera
genotipos com desempenho superior em um ambiente mas nao em outro. Ja interagao simples
representa apenas mudancas na magnitude do desempenho genotipico, sem alteracdo da
ordem dos gendtipos ao longo dos ambientes, ou seja, gendtipos superiores em um ambiente
mantém a superioridade nos outros.

A interacdo relacionada a parte simples € proporcionada pela diferenca de
variabilidade entre genotipos nos ambientes, enquanto a interagdo complexa, pela falta de
correlagdo nos desempenhos médios dos gendtipos entre ambientes (CRUZ et al., 2004).

No melhoramento de plantas a interacdo complexa proporciona mais dificuldades do
que a simples pois torna mais dificil a selecao e recomendagao de cultivares (BAKER, 1990).

A interacdo genotipos X ambientes, em geral, tem um impacto em todas as fases de um
programa de melhoramento e apresenta grandes implica¢des na alocacdo de recursos. Pode-se
citar, como exemplo, o efeito negativo da interacdo na herdabilidade, pois quanto maior o
componente da interagdo menor a estimativa de herdabilidade e, consequentemente, mais
limitado o progresso da selegao.

No entanto, a interacdo genotipos x ambientes ndo deve ser vista apenas como um
problema. As avaliacdes dos genétipos em varios ambientes permitem aos melhoristas
identificar cultivares com adaptacdo especifica ou ampla, o que ndo seria possivel com a

avaliacdo em apenas um ambiente.



Para Vencovsky e Barriga (1992) a avaliagcdo da magnitude da interacdo gendtipos x
locais, gen6tipos X anos, entre outras, ¢ de grande importancia, pois orientam o planejamento
e as estratégias do melhoramento, além de ser determinante na recomendagdo de cultivares.

Eisemann et al. (1990) listaram trés formas de lidar com a interagdo genotpos x
ambientes em um programa de melhoramento: (i) ignorar, ou seja, usar apenas a média dos
genotipos nos ambientes mesmo quando existir interagdo; (ii) evitar ou (iii) explorar a
interagdo. As interagdes ndo devem ser ignoradas quando sdo significativas ou quando sdo do
tipo complexa. De acordo com os autores, a segunda forma de lidar com a interacao, isto &,
evitando-a, envolve a minimizagdo do impacto das interagdes significativas. Uma abordagem
seria agrupar os ambientes similares (formando mega-ambientes) através da analise da
agrupamento. Com os ambientes sendo mais ou menos homogéneos, seria esperado que os
genotipos neles avaliados ndo apresentassem interagdes complexas. Entretanto, agrupar
ambientes pode levar a perda de informagdes potencialmente tteis.

A terceira forma de lidar com a interacdo envolve a estabilidade de desempenho em
diversos ambientes por meio da andlise e interpretacdo de diferencas genotipicas e ambientais.
Essa abordagem permite aos melhoristas selecionar genoétipos com desempenho consistente,
identificar as causas da interagdo e proporciona a oportunidade de corrigir problemas. Quando
a causa da instabilidade do desempenho do genotipo ¢ conhecida, tanto o genotipo pode ser
melhorado quanto um ambiente adequado pode ser fornecido para melhorar seu desempenho.

Ha também maneiras de minimizar os efeitos da interacdo genotipos x ambientes: (i)
identificar cultivares especificos para cada ambiente; (ii) identificar cultivares com maior
estabilidade fenotipica; e (iii) realizar o zoneamento agroecoldgico. A primeira abordagem ¢
limitada pelo amplo espectro de ambientes encontrados principalmente em paises de clima
tropical, o que onera e dificulta as etapas de produgdo de sementes e manutencdo de inimeros
genotipos. Além disso, o ambiente pode ser muito restrito € quaisquer variagdes imprevistas
podem fazer com que o gendétipo indicado ndo mais o seja.

A segunda alternativa tem sido mais empregada, uma vez que pode ser aplicada nas
mais variadas situacdes, requerendo estudos sobre a performance genotipica, com base nos
parametros de adaptabilidade e estabilidade, pelos quais torna-se possivel a identificacdo de
cultivares de comportamento previsivel e que sejam responsivos as variagdes ambientais, em
condi¢des amplas ou especificas (RAMALHO et al., 1993; CRUZ et al., 2004).

Geralmente genétipos com baixos niveis de heterogeneidade ou heterozigose (linhas

puras, por exemplo) tendem a interagir mais com o ambiente, pois a menor riqueza de alelos
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de adaptagdo os torna mais suscetiveis as variagdes das condi¢cdes ambientais (KANG, 2002).
Isso faz com que os programas de melhoramento de plantas autdgamas, como a soja, realizem
diversos ensaios para a quantificagcdo dos efeitos da interagdo e, assim, obtenham informagdes
detalhadas sobre o comportamento de cultivares.

A interagdo gendtipos x ambientes em soja tem sido estudada pelos melhoristas com
diversas finalidades, tais como: estimacdo dos efeitos envolvendo genotipos x locais,
genotipos x anos, genotipos X locais x anos, genodtipos x épocas de semeadura, genotipos x
anos x épocas de semeadura, genotipos x locais x épocas de semeadura, genotipos x locais x
anos x €pocas de semeaduras, entre outros.

Os estudos mais frequentes envolvem as interagdes gendtipos x locais e genotipos X
anos, que tem sido feitos com o objetivo de verificar a previsibilidade do comportamento dos
gendtipos em diferentes locais e em relagdo aos fatores ambientais, respectivamente. A esse
respeito, Toledo et al. (2006) investigaram a interagdo de gendtipos de soja com ambientes no
estado do Mato Grosso, através da analise de locais, anos, épocas de semeadura e cultivares.
Os autores observaram que os locais foram mais importantes do que anos na produtividade e
sugeriram maior investimento no aumento do nimero de locais ao invés de anos, a fim de
melhorar as estimativas de comportamento de cultivares. Além disso, concluiram que uma
estratégia eficiente de melhoramento de soja no estado seria o desenvolvimento de genotipos
com ampla adaptacao.

Apesar dos estudos a respeito da interagdo gendtipos x ambientes serem de grande
importancia para o melhoramento, ndo proporcionam informagdes pormenorizadas sobre o
comportamento de cada gendtipo frente as variagcdes ambientais. Por isso, realizam-se analises
de adaptabilidade e estabilidade, pelas quais torna-se possivel a identificacdo de cultivares de
comportamento previsivel e que sejam responsivos as variagdes ambientes, em condi¢des

especificas ou amplas (CRUZ et al., 2004).
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2.2.3 Adaptabilidade e estabilidade

Os termos adaptabilidade e estabilidade tem sido definidos de diferentes formas por
varios autores. Os primeiros conceitos para os dois termos remontam ao inicio dos anos 1930,
sendo posteriormente revisados por Lerner (1954), que considerou homeostase como a
propriedade inerente ao genoétipo e que lhe aufere a capacidade de ajustamento ao ambiente
ou como o processo auto regulatorio que permite aos individuos a estabilizacdo frente as
flutuacdes de natureza interna e externa. O autor sugere que a auto regulacao nesse nivel pode
ser abordada como homeostase genética, a qual constitui a propriedade populacional de
equilibrio genético que resulta num certo grau de resisténcia as alteragdes ambientais
(MAURO, 1991).

O termo adaptabilidade, de um genotipo ou populacdo, foi definido por Simmonds
(1962) que abordou o fendomeno em termos de potencial genético de variagdo inerente ao
genotipo e que lhe confere a capacidade de originar novos gendtipos ou populagdes adaptados
a diferentes ambientes.

No contexto do melhoramento de plantas, adaptabilidade refere-se a uma condi¢do em
vez de um processo, indicando a capacidade do gendtipo apresentar alto rendimento em
relagdo a um determinado ambiente ou determinadas condi¢des para o qual esta adaptado
(GALLAIS, 1992). Outros autores caracterizam adaptabilidade como a capacidade potencial
dos gendtipos de responderem vantajosamente ao estimulo ambiental e estabilidade a
capacidade dos gendtipos exibirem um desempenho constante em fung¢do da variagdo
ambiental (MARIOTTI et al., 1976). No entanto, para Cruz et al. (2004), a estabilidade
refere-se a capacidade dos gendtipos mostrarem um comportamento altamente previsivel em
fungdo do estimulo ambiental.

Nao existe por parte dos melhoristas concordancia quanto a defini¢do de estabilidade,
embora haja concordancia quanto a sua importancia para o melhoramento (BECKER, 1981).

Os estudos da adaptabilidade e estabilidade fornecem informagdes detalhadas sobre o
comportamento de cultivares em diversos ambientes, de forma a recomendar com mais
seguranga as cultivares mais adaptadas tanto a ambientes especificos, como a todos aqueles

que ocorrem dentro de uma determinada area. Por isso, em programas de melhoramento,
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recomenda-se a utilizacdo de métodos que permitam avaliar a capacidade genética de
adaptacao e desempenho de genotipos diante das variacdes ambientais (BONATO, 1978).

Tancredi (2008) cita varios trabalhos com a cultura da soja que estudam a
adaptabilidade e estabilidade de comportamento em varios ambientes como os de Bonato
(1978), Arantes (1979), Sakiyama (1986), Zuffo (1987), Mauro (1991), Alliprandini et al.
(1994), Peltzio (1996), Galvao et al. (1998), Galvao (1999), Miranda (1999), Rocha e Vello
(1999), Di Mauro et al. (2000), Lima et al. (2000), Yokomizo et al.(2000), Prado et al.
(2001), Carvalho et al. (2002), Morais et al. (2003), Oliveira et al. (2004), Vicente et al.
(2004) e Toledo et al. (2006).

Atualmente ha varios metodos de analise de adaptabilidade e estabilidade destinados a
avaliacdo de um grupo de materiais genotipicos testados numa série de ambientes. Esses
métodos sdo fundamentados na existéncia de interagdes e distinguem-se pelos conceitos de
estabilidade e principios estatisticos empregados. A escolha do método depende dos dados
experimentais, do nimero de ambientes disponiveis, da precisdo requerida e do tipo de
informagdo desejada (CRUZ et al., 2004)

Dentre os varios métodos existentes destacam-se os baseados na variancia da interacao
GxE (PLAISTED; PETERSON, 1959; SHUKLA, 1972; WRICKE, 1965; WRICKE;
WEBER, 1986); regressao linear simples (EBERHART; RUSSELL, 1966; FINLAY;
WILKINSON, 1963; TAI, 1971); regressdo linear bi-segmentada (CRUZ et al., 1989;
SILVA; BARRETO, 1986; VERMA et al., 1978); modelos ndo lineares (CHAVES et al.,
1989); nao paramétricos (ANNICHIARICO, 1992; CARNEIRO, 1998; HUENH, 1990; LIN;
BINNS, 1988; ROCHA et al., 2005) e multivariados (GAUCH; ZOBEL, 1996; YAN et al.,
2000).

2.2.3.1. Métodos ndo paramétricos de adaptabilidade e estabilidade

No presente trabalho foram utilizados métodos ndo paramétricos de andlise de
adaptabilidade e estabilidade devido a sua simplicidade, facil utilizacdo e interpretacdo. Além
disso, os métodos ndo paramétricos permitem expressar, em poucos medidas, o desempenho e
o comportamento de um gendtipo em termos de rendimento, capacidade de resposta as

variacoes ambientais e suas flutacdes (CRUZ; CARNEIRO, 2003).
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Esses métodos apresentam vantagens em relacao aos métodos paramétricos, tais como:
a) a tendenciosidade causada por pontos fora da equacao de regressdo ajustada ¢ reduzida ou
eliminada; b) ndo ¢ necessdrio assumir qualquer hipdtese sobre a distribuicdo dos valores
fenotipicos; c¢) as medidas estimadas com base nas classificacdes sdo de facil uso e
interpretacdo; d) a adi¢do ou retirada de um ou poucos genotipos ndo seria causa de grandes
variagdes nas estimativas, como poderia ser para as obtidas de procedimentos paramétricos; e
€) 0 uso em outras aplicacdes, como, por exemplo, sele¢do em programas de melhoramento.
(HUEHN, 1990).

Dentre os varios métodos ndo paramétricos disponiveis para analise foram utilizados:
método proposto por Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998) e o método
centroide proposto por Rocha et al. (2005) modificado por Nascimento et al. (2009).

No método proposto por Lin e Binns (1988) a medida para estimar a adaptabilidade e
estabilidade ¢ o quadrado médio da distancia entre a média do genétipo (ou cultivar) e a
resposta média maxima obtida no ambiente. Essa medida de superioridade ¢ denominada de
estatistica Pi. A estatistica Pi considera o rendimento per se do gendtipo, relativa a um
gendtipo com coeficiente de regressdo igual a unidade, que ¢ uma medida de adaptabilidade, e
a sua flutuagdo que ¢ uma medida da estabilidade fenotipica.

Carneiro (1998) apresentou algumas modificagdes no método proposto por Lin e
Binns (1988) a fim de torna-lo mais adequado a avaliagdo da performance genotipica e
recomendacdo de cultivares. Para que a recomendacdo atendesse a grupos de ambientes
favoraveis e desfavoraveis, que refletem ambientes em que had emprego de alta e baixa
tecnologia, respectivamente, foi sugerida a decomposi¢ao do estimador Pi nas partes devido a
ambientes favoraveis e desfavoraveis. O parametro Pi foi denominado MAEC (Medida de
Adaptabilidade e Estabilidade de Comportamento).

A estimativa do pardmetro MAEC torna o método mais adequado aos propodsitos da
recomendacao de cultivares, pois fornece um direcionamento da resposta aos diferentes tipos
de ambientes (CRUZ; CARNEIRO, 2003).

Na literatura diversas fontes constatam que o método de Lin e Binns (1988)
modificado por Carneiro (1998) apresenta resultados satisfatorios e maior facilidade de
interpretagdo, além de discriminar melhor os gendtipos quanto ao desempenho, tanto em
ambientes favoraveis quanto em desfavoraveis (BARROS et al., 2010; BACKES et al., 2005;
NASCIMENTO FILHO et al., 2009).

14



O método centroide proposto por Rocha et al. (2005) baseia-se na metodologia de
componentes principais € caracteriza-se por associar as vantagens dessa metodologia a
estudos da interacdo gendtipo x ambiente. O método consiste na comparacdo de valores de
distancia cartesiana entre os gendtipos e quatro referéncias ideais (idedtipos), criados com
base nos dados experimentais para representar os genotipos de maxima adaptabilidade geral,
maxima adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis ou desfavoraveis e os genotipos de
minima adaptabilidade. O idedtipo de maxima adaptabilidade geral ¢ aquele que apresenta os
valores méaximos observados para todos os ambientes estudados (idedtipo I). Os ideotipos de
maxima adaptabilidade especifica sdo aqueles que apresentam maxima resposta em ambientes
favoraveis e minima resposta em ambientes desfavoraveis (ideotipo II) ou maxima resposta
em ambientes desfavordveis e minima em ambientes favoraveis (ideotipo III). O idedtipo de
minima adaptabilidade ¢ aquele que apresenta os menores valores observados em todos os
ambientes estudados (idedtipo 1V).

As principais vantagens do método centroide sdo: a) dispensa a analise de varios
parametros, como ocorre nos métodos baseados em regressao; b) ndo possibilita a duplicidade
de interpretagdo observada na metodologia de Lin e Binns (1988); c¢) facilidade de
recomendacdo e ordenamento dos genétipos a grupos de adaptabilidade especificos
(adaptabilidade geral, adaptabilidade especifica e pouco adaptados); e d) nao subjetividade de
ordenamento e utilizacdo de estimativas de probabilidade espacial que fornecem informacao a
respeito da confiabilidade da classificagdo dos genotipos.

Apesar da grande facilidade de recomendagao proporcionada, o método centroide tem
como pressuposto a existéncia de genotipos com desempenho elevado em determinado
ambiente e muito baixo em outro. Esse fato ndo considera a possibilidade de existéncia de
gendtipos com desempenhos alto e médio ou baixo e médio.

Diante disso, Nascimento et al. (2009) sugeriram a inclusdo de maior ntiimero de
ideotipos, definidos por meio dos valores médios dos gendtipos nos diversos ambientes
avaliados, para fornecer ao método maior abrangéncia na caracterizagdo genética, uma vez
que, na natureza, o comportamento de varidveis quantitativas tende a seguir um valor médio.

A modificagdo proposta consistiu na adi¢cdo de trés novos idedtipos (centrdides),
também criados com base nos dados experimentais, cujos valores médios para cada ambiente
seriam dados por: ideotipo V (média adaptabilidade geral), cujos valores, em cada ambiente,
sdo representados pelas médias obtidas pelo conjunto de genodtipos estudado; ideodtipo VI

(média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis), cujos valores nos ambientes
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favoraveis sdo representados pelos valores maximos e, nos desfavoraveis, pelas médias
obtidas pelo conjunto de gendtipos estudado; ideotipo VII (média adaptabilidade especifica a
ambientes desfavoraveis), cujos valores, nos ambientes favoraveis, sdo representados pelas
médias e, nos desfavoraveis, pelos valores maximos obtidos pelo conjunto de gendtipos
estudado.

A alteragdo no método mantém a facilidade de interpretagao dos resultados para a
recomendacdo dos genotipos presente no método original e ndo possibilita duplicidade de

interpretacdo (NASCIMENTO et al., 2009).

2.2.4 Diversidade genética

O estudo da diversidade tem como objetivo elucidar relagdes genéticas, quantificar ou
predizer o nivel de variabilidade total existente e sua distribuicdo entre e/ou dentro de
unidades taxonOmicas, quer elas sejam individuos, acessos de bancos de germoplasma,
linhagens, cultivares, populacdes ou espécies. Este conhecimento tem proporcionado
importantes contribuicdes ao melhoramento genético, ao gerenciamento de bancos de
germoplasma e a conservagao de recursos genéticos (PESSONI, 2007).

No melhoramento genético, a diversidade genética tem sido utilizada para identificar
combinagdes hibridas de maior efeito heterético e maior heterozigose, de forma que, em suas
geragdes segregantes, haja maior possibilidade de recuperacdo de genétipos superiores
(CRUZ et al., 2004). A quantificagdo da diversidade também auxilia no planejamento de
estratégias mais eficazes que venham a maximizar os ganhos genéticos no melhoramento.

A diversidade pode ser avaliada por meio de técnicas biométricas baseadas na
quantificagdo da heterose ou por processos preditivos. Atualmente, os métodos preditivos tem
se destacado pois dispensam a obtencao prévia de combinacdes hibridas.

Os métodos preditivos consideram as diferencas morfologicas, fisiologicas,
moleculares, entre outras apresentadas pelos progenitores na determinacdo da diversidade.
Dentre as técnicas mais utilizadas estao os métodos de agrupamento e as analises de dispersao
grafica por componentes principais, variaveis candnicas ou projecdo de distdncias (CRUZ et

al., 2004).
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A andlise por componentes principais ¢ definida como um método de reducao de
dados utilizado para esclarecer as relagdes entre dois ou mais individuos (genoétipos) e dividir
a variancia total dos caracteres originais em numero limitado de novas varidveis ndo
correlacionadas (WILEY, 1981). Isso permite a visualizagdo de diferengas entre individuos e
a identificacdo de possiveis grupos em graficos de dispersao.

Essa andlise consiste na transformag¢ao de um conjunto original de variaveis (por
exemplo, altura, producdo) em outro conjunto de dimensdo equivalente, denominado
componentes principais (CRUZ et al., 2004).

Os componentes principais s3o combinagdes lineares das varidveis originais e
independentes entre si, estimados com o propdsito de reter, em ordem de estimacdo, o
maximo da informacao contida nos dados originais.

Espera-se que a maior parte da variacdo dos dados possa ser descrita por poucos
componentes principais, com a menor perda possivel de informagdo. Em geral, os primeiros
componentes em estudos de diversidade genética tem sido utilizados quando envolvem pelo
menos 80% da variagdo total. Quando esse limite ndo € atingido nos dois primeiros
componentes, a analise ¢ completada com a dispersdo grafica em relagdo ao terceiro e quarto
componentes (CRUZ et al., 2004).

O método dos componentes principais também possibilita a avaliagdo da importancia
de cada carater estudado sobre a variagdo total disponivel entre os gendtipos avaliados,
permitindo o descarte de caracteres que contribuem pouco para discriminacao dos genotipos.

De modo semelhante ao método dos componentes principais, a analise por variaveis
candnicas também tem como objetivo avaliar a similaridade entre gen6tipos por meio de uma
dispersdo grafica. Entretanto, leva em consideragdo tanto a matriz de covariancia residual
quanto a de covariancia fenotipica dos caracteres avaliados. Por isso, a analise por varidveis
canoOnicas apresenta-se como um procedimento alternativo aos componentes principais
quando se dispde de dados com repeticdes.

Segundo Cruz et al. (2004) as analises de agrupamento sdo alternativas para predi¢ao
da diversidade genética. Essas técnicas tem por finalidade reunir por algum critério de
classificagdo, os genotipos em varios grupos, de forma que exista homogeneidade dentro do
grupo e heterogeneidade entre grupos.

De modo geral ha dois tipos de métodos de agrupamento: i) métodos baseados em
modelos; e ii) métodos baseados em distdncias. Os métodos baseados em distdncias sdo os

mais utilizados e podem ser divididos em hierarquicos e nao hierarquicos.
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Os métodos hierarquicos sao os mais utilizados para analise de diversidade no
melhoramento. Esse métodos envolvem um série de processos que se repetem em varios
niveis até o estabelecimento de um dendograma ou diagrama em &arvore, onde gendtipos sao
agrupados (CRUZ et al., 2004; MOHAMMADI; PRASANNA, 2003)

Os métodos hierarquicos sao divididos em métodos aglomerativos e divisivos. Dentre
os aglomerativos, tem-se o do vizinho mais proximo (Single Linkage Method); o do vizinho
mais distante (Complete Linkage Method); o da ligacdo média (Average Linkage), ponderado
ou ndo; o do centroide ponderado ou nio; e o proposto por Ward (1963). Entre os divisivos, o
mais conhecido ¢ o de Edwards e Cavalli-Sforza (1965).

O métodos nao hierarquicos sao divididos em métodos convergentes e de otimizagao.
Os métodos convergentes sdo baseados em funcdo discriminante e tem o objetivo de
discriminar genoétipos distribuidos em grupos previamente conhecidos. Por outro lado, nos
métodos de otimizacdo realiza-se a partigdo do conjunto de gendtipos em subgrupos nao
vazios € mutuamente exclusivos por meio da maximiza¢ao ou minimizagao de alguma medida

preestabelecida. Um dos métodos mais empregados ¢ o proposto por Tocher (CRUZ;

CARNEIRO, 2003).

2.2.4.1. Diversidade genética da soja

Nos programas de melhoramento da soja a diversidade entre individuos
tradicionalmente ¢ avaliada por meio de caracteristicas morfoldgicas e agrondmicas ou
informagoes de genealogia, utilizando-se de técnicas de analise multivariada.

Carpentieri-Pipolo et al. (2000) utilizaram-se de caracteres agrondmicos para avaliar a
divergéncia genética entre 34 genotipos de soja, a fim de utiliza-los como progenitores em
hibridagdes em um programa de melhoramento. Os autores empregaram a andlise por
varidveis candnicas e o agrupamento pelo método proposto por Tocher. Constataram o
estabelecimento de quatro grupos e direcionaram as hibridagcdes entre os gendtipos
divergentes e com caracteres agronomicos favoraveis, perfazendo apenas 10 combinacdes
entre as 561 possiveis em um dialelo parcial entre os 34 genotipos.

Da mesma forma, Cui et al. (2001) estudaram a diversidade fenotipica de caracteres

morfologicos, agrondmicos e bioquimicos de cultivares modernas chinesas e norte-
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americanas de soja, a fim de verificar a possibilidade de hibridagdes entre esses grupos de
cultivares sem reduzir a variabilidade genética. Os autores observaram maior diversidade
fenotipica entre as cultivares chinesas do que entre as norte-americanas. Por meio de métodos
de agrupamento obtiveram grupos compostos de cultivares chinesas e norte americanas, um
indicativo da origem chinesa do germoplasma norte-americano. Logo, os autores afirmaram
que a introducdo de cultivares chinesas em programas de melhoramento norte-americanos
pode ampliar a diversidade do germoplasma. Contudo, introdugdo pode ser realizada de forma
mais eficaz evitando cruzamentos de cultivares provenientes do mesmo grupo.

Atualmente ha uma preocupacdo com a manuten¢do da variabilidade genética nos
programas de melhoramento devido ao estreitamento da base genética das cultivares. Assim,
diversos autores recomendam que os melhoristas fagam a escolha de cultivares, como
progenitores, dando énfase no desempenho e na distancia genética, de forma a obter ganho
genético mantendo a variabilidade (CRUZ, 1990; DESTRO, 1991; MIRANDA, 1998; CUI et
al., 2001).

Mikel et al. (2010) estudando o desenvolvimento e a diversidade genética das
cultivares norte-americanas de soja lancadas entre 1970 e 2008, verificaram que poucas
cultivares foram utilizadas como progenitores. As cultivares frequentemente utilizadas foram:
Williams, A3127, Essex, Amsoy, Corsoy, Wayne, Forrest, Hutcheson, MO 13404 ¢ Bedford.
Entre essas cultivares, A3127 foi a principal progenitora das cultivares desenvolvidas entre
1999 e 2008. Para comparar a diversidade genética entre o germoplasma de soja das regides
norte e sul dos EUA, os autores realizaram analise de agrupamento considerando as principais
cultivares. Observaram a formag¢dao de dois grupos predominantes, representando o
germoplasma das duas regides. No grupo da regido norte predominaram as cultivares
Williams, Wayne, Lincoln, A3127 e Harosoy como progenitoras, enquanto no grupo sul
apenas as cultivares Lee e D49-2491. Os autores afirmaram que um dos fatores impactantes
na diversidade genética foi a consolidacao da lei de patentes nos EUA, que restringiu o acesso
dos melhoristas as cultivares de outros programas de melhoramento. No entanto, afirmam que
a expansao dos programas de melhoramento nas duas regides pode ampliar a base genética,
através da utilizagdo simultdnea dos dois conjuntos génicos.

O uso de cultivares estrangeiras como fontes de novos genes para o melhoramento de
soja norte-americano também ¢ indicado, pois apenas uma duzia de progenitores representa

mais de 80% da fonte de genes das cultivares modernas (CARTER et al., 1998).
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No Japao, entre 1950 e 1988, uma grande quantidade de progenitores com base
genética independente foram utilizados no desenvolvimento de cultivares. E ainda ha uma
constante expansdo da base genética com a adigdo sucessiva de novos progenitores no
desenvolvimento de novas cultivares. Essa tendéncia de incluir novos progenitores ¢
consistente com os padrdoes de melhoramento chinés de soja mas contrasta com a tendéncia
norte-americana. Além disso, hé relativa independéncia dos programas de melhoramento do
Japdo, China e EUA, sugerindo que cada um desses “pools” génicos pode servir como
reservatorio de diversidade genética para os outros (ZHOU et al., 2000).

O germoplasma europeu de soja do INRA (Institut National de la Recherche
Agronomique), assim como o germoplasma japonés, apresenta mais diversidade genética que
o norte-americano considerando apenas caracteres fenotipicos e marcadores microssatélites
nucleares e citoplasmaticos (TAVAUD-PIRRA et al., 2009). O INRA dispde de uma colegao
nuclear representativa da diversidade genética total da colecdo e da variabilidade de certos
caracteres quantitativos, que podera ser util a futuros programas de melhoramento.

No Brasil, Hiromoto e Vello (1986) determinaram a base genética do germoplasma de
soja cultivada naquele ano agricola e compararam o grau de similaridade do germoplasma
brasileiro com o norte-americano. Observaram que as cultivares brasileiras da época
descendiam de apenas 26 cultivares, sendo que 11 contribuiam com mais de 80% do conjunto
génico das cultivares brasileiras e que seis destas também eram frequentes em cultivares
norte-americanas.

Os efeitos do melhoramento sobre a diversidade genética de cultivares de soja
provenientes de diferentes programas de melhoramento e periodos de lancamento também
foram estudados (PRIOLLI et al., 2004; PRIOLLI et al., 2010). Quando comparados entre si,
os programas de melhoramento apresentaram poucas diferengas, apenas o programa do IAC
(Instituto Agronomico de Campinas) foi o mais heterogéneo. Por sua vez, as estimativas de
variabilidade entre os periodos de melhoramento avaliados indicaram que somente 1,78% da
variancia total foi devida a diferenca entre periodos.

Quando foram utilizados dados de genealogia estimou-se o coeficientes de parentesco
entre as cultivares, sendo a média de 0,18. A média do coeficiente de parentesco foi similar a
obtida por Vello et al. (1988) e Miranda et al. (2007), indicando a estreita base genética das

cultivares brasileiras.
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Em geral, o germoplasma de soja utilizado em programas de melhoramento no Brasil
manteve nivel constante de diversidade genética nos ultimos 30 anos, mas com estreita base
genética.

O aumento da base genética das variedades brasileiras de soja, segundo Vello et al.
(1984), pode ser conseguido pela utilizagdo de cultivares adaptadas, geneticamente

divergenetes em cruzamentos com gendtipos exoticos.
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3 MATERIAL E METODOS

3.1 Conducéo dos ensaios

Os ensaios foram conduzidos em condi¢des de campo nos municipios de Primavera do
Leste, Nova Ubirata e Pedra Preta, localizados no estado do Mato Grosso, nos anos agricolas
2007/2008, 2008/2009 e 2009/10.

Em Primavera do Leste foram conduzidos seis ensaios nos anos agricolas 2007/08,
2008/09 e 2009/10, no campo experimental do Instituto Matogrossense do Algodao (IMAmt).
No municipio de Nova Ubirata foi conduzido apenas um ensaio na Fazenda Agua Limpa no
ano agricola 2009/10. No mesmo ano agricola, em Pedra Preta também foi conduzido um
ensaio no campo experimental da empresa Sementes Petrovina, localizado na Fazenda
Farroupilha (Tabela 1).

Todos ensaios foram instalados no delineamento em blocos casualizados, com quatro
repeticdes. As parcelas foram constituidas por uma fileira de cinco metros de comprimento,
com espacamento de 70 cm entre fileiras e densidade de semeadura de 15 sementes por metro
linear. A 4rea util da parcela foi de 2,8 m?, desprezando-se 0,5 m nas extremidades.

Foram avaliados 26 genotipos de soja adaptados ao estado do Mato Grosso,
procedentes dos Programas de Melhoramento de Soja do Instituto Matogrossense do Algodao
e da Bacuri Pesquisa em Agronomia (Tabela 2). Entre os gen6tipos avaliados incluem-se seis
cultivares padroes (CD 219 RR, Valiosa RR, MSOY 8008 RR, P98CS81, DM 309 ¢ UFV 18
PM).

O ensaios receberam adubagdo de semeadura segundo as analises de solo dos locais e
antes da semeadura as sementes foram inoculadas com Bradyrhizobium japonicum. Durante a
conducao dos ensaios foi realizado o controle quimico de pragas, doencas e plantas daninhas
quando necessario.

A colheita foi realizada manualmente, no estadio R8 da escala de Fehr e Caviness
(1977), quando as plantas se encontravam com 95% de suas vagens maduras. As sementes
foram separadas das vagens em maquina trilhadora estaciondria e limpas com o auxilio de

peneiras.
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Tabela 1. Altitude, latitude, longitude, data de semeadura e codificagdo (Cod.) dos ensaios
conduzidos no estado do Mato Grosso

Ambientes Cod. Altitude  Latitude Longitude  Data de Semeadura
Primavera do Leste PL 1 680 15°32"13""S 54°11745" W 21/11/2007
Primavera do Leste PL2 680 15°32"13""S 54°11°45" W 20/11/2008
Primavera do Leste PL3 680 15°32713""S 54°11°45" W 05/12/2008
Primavera do Leste PL4 680 15°32713""S 54°11"45" W 20/12/2008
Primavera do Leste PL5 680 15°32713""S 54°11°45" W 13/10/2009
Primavera do Leste PL6 680 15°327 13" S 54°11°45" W 09/11/2009
Pedra Preta PP 732 16°51736""S 54°03" 36" W 10/11/2009
Nova Ubirata NU 495 13°24728°"S 54°45" 14" W 20/10/2009

Tabela 2. Genoétipos de soja dos Programas de Melhoramento de Soja do Instituto
Matogrossense do Algodado e da Bacuri Pesquisa em Agronomia

Genotipos Genotipos
1 BCR651G 68 14 BCR1070G 246
2 BCR1070G 231 15 MSOY 8008RR
3 BCR892G 132 16 BCR553G 306
4 CD219RR 17 BCR1057G 157
5 BCR945G 114 18 BCR1070G 228
6 BCR1070G 244 19 BCR1067G 189
7 BCR1459 189 20 BCR1455178
8 BCR651G 75 21 BCR1067G 210
9 BCR1070G 229 22 P98C8l1
10 BCR945G 110 23 DM 309
11 BCR1070G 251 24 BCR1057G 162
12 Valiosa RR 25 BCR1346 142
13 BCR892G 140 26 UFV 18 PM

3.2 Caracteres avaliados

Os caracteres avaliados nos ensaios foram classificados em quatro grupos, de acordo

com o momento ¢ a forma de avaliagdo: caracteres agronOmicos, quimicos, de vigor e
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sanidade de sementes. Todos os caracteres avaliados sdo de fundamental importancia para o

sucesso de um programa de melhoramento genético de soja.

3.2.1 Caracteres agronémicos

Foram considerados como caracteres agrondmicos aqueles de interesse ao

melhoramento e passiveis de avaliacdo a campo. Os caracteres avaliados nos ensaios foram:

a)

b)

d)

Numero de dias para floracdo (DF): ntimero de dias apds a emergéncia até
aproximadamente 50% das plantas da fileira apresentarem a primeira flor em
qualquer um dos nos da haste principal, correspondendo ao estddio de

desenvolvimento R1 da escala de Fehr e Caviness (1977);

Numero de dias para maturacdo (DM): numero de dias apds a emergéncia até
aproximadamente 50% das plantas apresentarem 95% das vagens com coloragdo
de vagem madura, correspondendo ao estadio de desenvolvimento R8 da escala de

Fehr e Caviness (1977);

Altura final da planta (APM): altura média das plantas da parcela medida a partir

do nivel do solo até a extremidade da haste principal, na época da maturagao;

Altura da inser¢@o da primeira vagem (AV): altura a partir do nivel do solo até a

inser¢do da primeira vagem, na época da maturacao;

Acamamento (AC): foi considerada acamada a planta que apresentasse um angulo
maior que 45° de inclinagdo em relacdo a vertical. O acamamento foi avaliado

visualmente na colheita, conforme a escala de notas a seguir:

1. todas as plantas eretas ou nenhuma planta da érea util acamada;
2. plantas ligeiramente inclinadas ou algumas plantas acamadas;

3. plantas moderadamente inclinadas ou 25 a 50% de plantas acamadas;
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4. plantas inclinadas ou 50 a 80% de plantas acamadas;

5. todas plantas da area 1til acamadas.

f) Stand (ST): nimero de plantas por metro no momento da colheita;

g) Reagdo a mancha alvo (Corynespora cassiicola) (MA): notas visuais segundo a

porcentagem da area foliar infectada (% a.f.i), conforme a escala a seguir:

Severidade (% a.f.i.) Reagdo
NV=1a2(0a25% a.fi.) R = Resistente
NV =3 (26% a 50% a.f.i.) MR= Moderadamente resistente
NV =4a5 (acimade 51% a.f.i.) S = Suscetivel

h) Reacdo ao mildio (Peronospora manshurica) (MD): notas visuais segundo a
porcentagem da area foliar infectada (% a.f.i), utilizando a mesma escala da reagao

a mancha alvo;

1) Haste verde (HV): notas visuais segundo a porcentagem de retencdo de folhas e

peciolos (hastes);

j) Produtividade em kg.ha” (PD): estimada em fungdo da producdo de grios da

parcela, com a corregdo para o teor de umidade de 13%.

3.2.2 Caracteres quimicos

Os caracteres quimicos avaliados foram os teores de 6leo e protéina. Amostras das
sementes produzidas nos ensaios foram enviadas ao laboratério de Agroenergia da
Universidade Federal de Vigosa (UFV) para determinagdo do teor de oleo, por meio da
técnica de ressonancia magnética nuclear (RMN). O teor de proteina foi determinado pelo
método Kjeldahl (INSTITUTO ADOLFO LUTZ, 2008), no Laboratorio de Nutricio Animal
do departamento de Zootecnia da UFV.
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3.2.3 Caractes de qualidade de sementes

Para a qualidade de sementes foram considerados caracteres relacionados ao vigor e a
sanidade de sementes. Amostras de sementes produzidas nos ensaios foram enviadas ao
Programa de Melhoramento Genético de Soja da Universidade Federal de Vigosa e

submetidas aos seguintes testes:

a) Teste Padrdo de germinagao

O teste foi realizado com 400 sementes (quatro repetigdes de 100 sementes) de cada
gendtipo. As sementes foram colocadas para germinar em folha de papel toalha tipo
“Germitest”, previamente umedecida com agua destilada. Apods esse procedimento foi
colocada outra folha de papel toalha umedecida sobre as sementes, confeccionando rolos que
form colocados em pé em um germinador regulado para manter a temperatura estavel no
decorrer do teste. Na avaliacdo da germinagdo, foram observados os critérios estabelecidos
nas Regras para Analise de Sementes (BRASIL, 2009). De acordo com essas regras, a
primeira contagem foi realizada cinco dias apds o inicio do teste, contando-se e eliminando-se
do teste as plantulas com sinais de infec¢do. Na ocasido da ultima contagem, oito dias apos o
inicio do teste, todas as plantulas restantes foram avaliadas com normais e anormais.

Assim, a porcentagem final de germinagdo representou o somatorio dos percentuais de

plantulas normais com e sem patdgenos.

b) Teste de sanidade

Para identificacdo dos patdégenos internos de sementes foi realizado o teste de
sanidade, utilizando-se o método de incuba¢do em substrato de papel ou método do papel de
filtro (“blotter test™).

As sementes foram dispostas individualmente sobre uma camada de papel de filtro
umedecido, mantendo se distanciadas 2 cm uma das outras no interior de caixas tipo
“gerbox”. Os gerboxes foram previamente lavados com detergente e desinfetados com
hipoclorito de so6dio a 1%. Em condigdes assépticas foram plaqueadas 400 sementes de cada

gendtipo (quatro repetigdes de 100 sementes). Estas sementes foram desinfestadas em solugao
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de 4lcool a 70% e em hipoclorito de sodio a 2%, durante dois minutos. Apds o plaqueamento,
os gerboxes com as sementes foram dispostos sob lampadas de luz fluorescente branca, a
distancia de 30-40 cm, em cdmaras com fotoperiodo de 12 horas pelo periodo de 7-8 dias a
temperatura de 20 + 2°C. Apds o crescimento e esporulacdo dos fungos sobre as sementes
realizou-se a identificacdo dos mesmos ao estereomicroscopio. Os resultados foram expressos

em percentual de ocorréncia dos fungos.
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3.3 Analises estatisticas

Os dados obtidos foram submetidos as andlises estatisticas apropriadas conforme os

objetivos propostos, utilizando o programa estatistico Genes (CRUZ, 2006).

3.3.1 Analise de variancia

Antes de realizar as analises de variancia procedeu-se a verificacdo da existéncia de
homogeneidade de variancias e normalidade dos dados pelos testes de Bartlett e Lilliefors.
Quando necessario os dados foram transformados para atender as hipoteses basicas da analise.

O modelo estatistico utilizado nas analises individuais, considerando os ensaios em
blocos ao acaso, ¢ dado por:

Vi = p+ G+ By + oy

em que:

Vi observacao referente ao i-€simo gendtipo no j-ésimo bloco;
£ : média geral;

Gy : efeito do i-ésimo gendtipo considerado fixo;
By : efeito do k-ésimo bloco considerado aleatdrio;

£l : erro aleatorio.

Verificada a existéncia de variabilidade genética e homogeneidade de variancias
residuais nas analises individuais, procedeu-se, entdo, a analise conjunta de variancia.

Na andlise conjunta os efeitos dos genotipos foram considerados fixos e os efeitos
ambientais e da interagdo genotipos x ambientes, aleatorios. Os ambientes foram obtidos pela
combinac¢do de locais e datas (épocas) de semeadura, de modo a constituir oito ambientes

distintos.

O modelo estatistico adotado foi:

g
Y= B+ G+ dp+6ay + T in
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em que:

Yk - valor observado do i-ésimo gendtipo, no j-ésimo ambiente e no k-ésimo bloco;
£ média geral;

G : efeito do i-ésimo genodtipo considerado fixo;

A; : efeito do j-ésimo ambiente considerado aleatdrio;

G4y« efeito da interagdo do i-ésimo gendtipo com o j-ésimo ambiente;

E

Az - efeito do k-ésimo bloco dentro do j-€ésimo ambiente;

&k ; erro aleatorio associado a observagio ik .

O esquema da andlise de variancia conjunta e respectivas esperancas de quadrados

médios encontram-se abaixo:

FV GL  E(QM) F
Blocos/Ambientes  a(r-1) % + god
Ambientes (A) a-1 7% 4 gof + grod QMA/QMB
Genotipos (G) g-1 gé 4 ragh; - argd, QMG/QMGA
GxA (e-1)(a-1) 0% 4+ raody QMGA/QMR
Residuo a(g-1)(r-1) =*

“= g1

A partir da andlise de variancia foram obtidos os componentes de variancia a seguir:
#g : componente quadratico genotipico;
@f : componente de varidncia ambiental;

“¢a : componente de variancia da interagdo geno6tipos x ambientes.
Estimados por meio das expressdes:

-~ MG —-gMGA
5 o QME-0

& ar

23 = QMA - QMB
gr
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_ (@MGA - GMR)g -1
v g

o

em que:
a: namero de ambientes;

g: nimero de genotipos;

r: numero de repetigdes;

QMG: quadrado médio do genotipo;

QMA: quadrado médio do ambiente;

QMB: quadrado médio de bloco dentro de cada ambiente;
QMGA: quadrado médio da interagdo genotipos x ambientes;

QMR: quadrado médio do residuo.

O coeficiente de determinagio genotipico (H”) também foi obtido da seguinte forma:
dg
gMG

fr

HS —

Os componentes de variancia tem sido de grande interesse no melhoramento genético
pois permitem, por intermédio dos delineamentos experimentais, estimar a variancia
gendtipica a partir de dados fenotipicos (CRUZ et al., 2004).

Posteriormente, foi realizada a comparacao entre as médias dos gendtipos, utilizando-

se o teste de Tukey a 5% de probabilidade.

3.3.2 Decomposicao da interacdo GxA

Para avaliar a magnitude e o efeito da interacdo gendtipos x ambientes no caracteres
avaliados foi realizada a parti¢do da interacdo em partes simples e complexa. Desse modo,
utilizou-se a expressdo da partigdo do quadrado médio da interagdo genotipos X pares de

ambientes proposta por Robertson (1959), apresentada a seguir:

QMExA—5+C

sendo:
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1 g
5=E(J{?_1‘J{?_s) C=(1—T]J'¥1Q‘:

em que:
S e C: partes simples e complexa da interagdo, respectivamente;
r: correlagdo entre médias de genotipos nos dois ambientes;

Q1 e Q2: quadrados médios entre genotipos nos ambientes 1 e 2, respectivamente.

No entanto, a parte complexa utilizada foi a quantificada a partir da proposta de Cruz e
Castoldi (1991):

&= J(‘:L - Tjsagag

Essa decomposi¢do pondera de maneira mais eficiente a contribuicdo da correlagdo e
da diferenca de variabilidade genotipica nos ambientes (CRUZ et al., 2004).
Foram estimados os coeficientes de correlacdo genotipica (r,) e fenotipica (r) entre

pares de ambientes por meio das expressoes:

o= Pt

S ey + T
Pas) sali iy

vy = Cov Yy, Yiy)

vy v (vy)

'?G

em que %20/ e “2001Y sdo os estimadores dos componentes de varidncia genética e da

interagdo gendtipos x ambientes, obtidos pela analise conjunta envolvendo os ambientes j e j’.

3.3.3 Adaptabilidade e estabilidade
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As andlises de adaptabilidade e estabilidade foram realizadas empregando-se os
métodos de Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998), centroide proposto por
Rocha et al. (2005) modificado por Nascimento et al. (2009) e nimero 6timo de ambientes

proposto no presente trabalho.
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3.3.3.1.  Método Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998)

No método proposto por Lin e Binns (1988) a medida para estimar a adaptabilidade e
estabilidade ¢ o quadrado médio da distancia entre a média do genétipo (ou cultivar) e a
resposta média méaxima obtida no ambiente. Essa medida de superioridade, denominada de

estatistica Pi, ¢ dada por:

E_?::(X:.i - -‘"‘-";]‘

21

F:=

em que:

FP;: estimativa da estabilidade e adaptabilidade do cultivar i;
Ly produtividade do i-ésimo gendtipo no j-ésimo ambiente;
M . resposta maxima observada entre todos gendtipos no ambiente j;

n: numero de ambientes.

A estatistica Pi considera o rendimento per se do genotipo, relativa a um gendtipo
com coeficiente de regressao igual a unidade, que ¢ uma medida de adaptabilidade, ¢ a sua
flutuacao que ¢ uma medida da estabilidade fenotipica.

Carneiro (1998) apresentou algumas modificagdes no método proposto por Lin e
Binns (1988) a fim de torna-lo mais adequado a avaliagdo da performance genotipica e
recomendacdo de cultivares. Para que a recomendagdo atendesse a grupos de ambientes
favoraveis e desfavoraveis, que refletem ambientes em que h4d emprego de alta e baixa
tecnologia, respectivamente, foi sugerida a decomposi¢do do estimador Pi na partes devido a
ambientes favoraveis e desfavoraveis. O novo pardmetro Pi foi denominado MAEC (Medida
de Adaptabilidade e Estabilidade de Comportamento).

A classificacao dos ambientes foi feita com base nos indices ambientais, proposto por
Eberhart e Russel (1966), definidos como a diferenca entre a média dos genotipos avaliados

em cada ambiente e a média geral, dado a seguir:

1 1
L= EZE}; - ¥
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em que:

Ii - indice ambiental codificado;

Yt - média do gendtipo 1 no ambiente j;
¥4« total das observacdes;

g: nimero de genotipos;

a: numero de ambientes.

Valores negativos de I; identificam os ambientes desfavoraveis e valores positivos
identificam ambientes favoraveis.

Para ambientes desfavoraveis o parametro MAEC foi estimado como:

Ej’i=1(3’:s - -‘"‘fﬁ)‘

em que:
4 . nimero de ambientes desfavoraveis;

Xip o My : ja definidos.

Da mesma forma para os ambientes favoraveis tem se:

=y (g - 3)
2f

F 7_;? =
em que f é o nimero de ambientes favoraveis.
A estimativa do parametro MAEC torna o método mais adequado aos propositos da

recomendacdo de cultivares, pois fornece um direcionamento da resposta aos diferentes tipos

de ambientes (CRUZ; CARNEIRO, 2003).
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3.3.3.2.  Dimensionamento Otimo da Rede de Ambientes (DORA)

No presente trabalho ¢ proposto um novo método, denominado Dimensionamento

Otimo da Rede de Ambientes (DORA) que se propde a responder as seguintes questdes:

a) A rede de ambientes utilizada pode ter um novo dimensionamento, com
possibilidade de redu¢do do nlimero de ambientes e diminui¢do do tempo, custo e
mao de obra da experimentacdo agricola?

b) Em caso afirmativo, quantos ambientes poderiam ser adotados? Quais ambientes
poderiam ser excluidos? Qual ambiente deve ser mantido tendo em vista suas
particularidades?

c) A recomendacdo de genotipos ¢ comprometida com a alteragdo do nimero de

ambientes?

A utilizacdo desse método consiste da comparagdo das estimativas de adaptabilidade e
estabilidade obtidas na anélise com todos os ambientes, em relagdo as estimavas obtidas em
analises com diferentes combinagdes dos ambientes.

Inicialmente, realiza-se todas as combinagdes possiveis entre os ambientes € estima-se
os parametros de adaptabilidade e estabilidade dos genoétipos pelo método de Lin e Binns
(1988).

Posteriormente, as estimativas de Pi obtidas nas combinagdes dos ambientes sdo
comparadas com as estimativas de Pi obtidas ao considerar todos os ambientes, denominadas

P1 original, utilizando o coeficiente de correlagdo de Pearson (ry), dado por:

Cor L)
ray = —'#
1 CO )

onde:

X: estimativas dos pardmetros Pi em todos ambientes (Pi original);

Y: estimativas dos pardmetros Pi nas possiveis combina¢des dos ambientes.
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Os coeficientes de correlagdo sdo, entdo, plotados em graficos para melhor
visualiza¢ao de suas magnitudes. Assim, as combinagdes de ambientes que apresentarem as
maiores correlacdes serdo mais confidveis e adequadas para classificar os genotipos quanto a
adaptabilidade e estabilidade.

Da mesma forma que os coeficientes de correlacdo, as estimativas Pi de cada gendtipo
nas diferentes combinacdes de ambientes também podem ser visualizadas em graficos,
permitindo avaliar o comportamento dos genotipos nas diferentes situagdes.

Portanto, o método do Dimensionamento Otimo da Rede de Ambientes (DORA)
pode ser utilizado para avaliar a representatividade de ensaios de recomendagao de cultivares,
otimizar decisoes com relagdo ao descarte de ambientes quando existirem problemas técnicos

ou escassez de recursos e observar a consisténcia da recomendacao dos genotipos.

3.3.3.3.  Método centroide modificado por Nascimento et al. (2009)

O método centrdide proposto por Rocha et al. (2005) modificado por Nascimento et
al. (2009) consiste na comparacdo de valores de distancia cartesiana entre os genotipos e sete
referéncias ideais (idedtipos), criados com base nos dados experimentais.

Para utilizacdo desse método, os ambientes foram classificados em favoraveis e
desfavoraveis utilizando o indice ambiental proposto por Eberhart e Russel (1966).

ApoOs a classificacdo dos ambientes e criacao dos pontos referenciais (os idedtipos),
utilizou-se a analise de componentes principais considerando, na matriz de médias de
dimensdo gxa, sete linhas adicionais correspondentes aos ideodtipos estabelecidos. A partir
desses genotipos (g+7) ¢ feita a analise de componentes principais de maneira usual, obtendo-
se escores utilizados na representagao grafica.

A posicao dos genotipos em relagdo aos centroides (ideotipos) no grafico de dispersao
e os valores de distancia cartesiana entre os pontos (gen6tipos) e cada um dos sete centrdides
possibilitam a sua classificagdo quanto a adaptabilidade e a estabilidade.

Uma medida de probabilidade espacial pode ser calculada utilizando o inverso da

distancia entre um genotipo e os sete ideotipos:
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Fagn =

)

- 1
I.:=:l?:

em que:

Pagny. probabilidade de apresentar padrdo de estabilidade semelhante ao j-ésimo

centroide;
l:f: .

distancia do i-€simo ponto ao j-ésimo centroide no plano gerado a partir da andlise

de componentes principais.

Os sete idedtipos sdo caracterizados da seguinte forma:

1-

Idedtipo de maxima adaptabilidade geral (idedtipo I) € aquele que apresenta os

valores maximos observados para todos os ambientes estudados;

Ideotipo de maxima adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis (ideotipo I1)
¢ aquele que apresenta maxima resposta em ambientes favoraveis e minima

resposta em ambientes desfavoraveis;

Ideotipo de maxima adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis (idedtipo
IIT) ¢ aquele que apresenta maxima resposta em ambientes desfavoraveis e minima

em ambientes favoraveis.

Ideodtipo de minima adaptabilidade (idedtipo IV) é aquele que apresenta os

menores valores observados em todos os ambientes estudados.

Idedtipo de média adaptabilidade geral (idedtipo V) € aquele que apresenta

respostas médias em cada ambiente;

Ideotipo de média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis (ideodtipo VI) é
aquele cujos valores nos ambientes favoraveis sdo representados pelos valores
maximos e, nos desfavoraveis, pelas médias obtidas pelo conjunto de gendtipos

estudado;
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7- Idedtipo de média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis (idedtipo
VII) ¢ aquele cujos valores, nos ambientes favoraveis, sdo representados pelas
médias e, nos desfavoraveis, pelos valores méaximos obtidos pelo conjunto de

gendtipos estudado.

A configuragao dos sete ideotipos na dispersao grafica apresenta um formato de

CP2

-

T n

A | gl

seta: CP1
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3.3.4 Diversidade genética

Os estudos de diversidade genética foram realizados por analises de agrupamento. As
analise de agrupamento envolvem duas etapas. A primeira relaciona-se com a estimacao de
uma medida de dissimilaridade entre os genotipos e a segunda, com a ado¢do de uma técnica
de agrupamento para a formacao de grupos.

A medida de dissimilaridade adotada foi a Distancia Generalizada de Mahalanobis,

denominada D” e estimada por:

‘D:i:’ = Jnp™t

em que:

L]

D#-: Distancia Generalizada de Mahalanobis entre os genotiposiei’;

g =[,d; ...4d;1

dn = Am —Xen sendo Xi, a observagdo no i-ésimo genodtipo em relagdo ao n-ésimo
carater;

¥ : matriz de variancia e covariancias residuais

As medidas de dissimilaridade foram obtidas individualmente em cada ambiente e sua
associagdo verificada através da correlagdo entre matrizes, cujas significancias foram testadas
através do teste Z de Mantel (MANLY, 1998).

A significancia de Z ¢ testada comparando-se o valor obtido a partir dos dados
observados com uma distribuicdo nula, construida a partir do calculo de Z de diversas
correlagdes entre uma das matrizes na forma original com outra aleatorizada a cada calculo do
novo coeficiente de correlagdo. A significancia de Z foi avaliada com base em 10.000
permutagdes aleatorias.

Para o agrupamento foram utilizados os métodos hierarquico de ligacdo média entre
grupos (UPGMA) e de otimizacao de Tocher.

No método UPGMA o dendograma foi estabelecido pelos genotipos com maior
similaridade, e a distancia entre um individuo k e um grupo formado pelos individuos i e j ¢

dada por:

39



"-'f;.l{'f‘ ff_;,l;
Z

r.’ft_t_;].k = média '['.’f:k: GE:J;]' =
em que dgi¥ ¢ dada pela média do conjunto das distancias dos pares de individuos

(iek)e(jek).

Para o realizacio do método de otimizacdo de Tocher ¢ necessdria a matriz de
dissimilaridade, sobre a qual ¢ identificado o par de individuos (gendtipos) mais similares.
Esses individuos formardo o grupo inicial, a partir do qual ¢ avaliado a possibilidade de
inclusdo de novos individuos, adotando-se o critério de que a distdncia média intragrupo deve
ser menor que a distancia média intergrupo. A inclusdo, ou ndo, de um individuo k no grupo

foi feita considerando:

d[grrrpa}e“( % §

se L , inclui-se o individuo k no grupo;
d[gr‘npﬂ}?{ "y
se 1 , 0 individuo k ndo ¢ incluido no grupo.

sendo n o namero de individuos que constitui o grupo original e 6 o valor maximo da medida
de dissimilaridade observado no conjunto das menores distancias envolvendo cada individuo.

A distancia entre o individuo k e o grupo formado pelos individuos ij ¢ dado por:

sy = din + gy
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Caracteres agrondmicos

4.1.1 Analises individuais de variancia

Os resumos das andlises individuais de variancia nos oito ensaios (ambientes), as
médias, coeficientes de variacdo experimental e os coeficientes de determinacdo genotipico
(H?) encontram-se na Tabela 3.

As andlises evidenciaram diferencgas significativas (P < 0,05) entre os genotipos para a
maioria dos caracteres, indicando existéncia de variabilidade genética entre os genotipos. No
entanto, observou-se que em determinados ensaios os efeitos dos gendtipos ndo foram
significativos.

Considerando os caracteres relacionados a resisténcia a doengas, ou seja, reacdo a
mancha alvo (MA) e ao mildio (MD), observou-se efeitos significativos de genétipos na
maioria dos ambientes. No ensaio conduzido em Primavera do Leste na safra 2007/08 (PL1)
ndo houve diferenca significativa entre os genotipos para os dois caracteres. Da mesma forma,
todos ensaios conduzidos na safra 2008/09 em Primavera do Leste (PL 2, PL 3 e PL4) nao
evidenciaram diferengas entre os gendtipos para a reacao ao mildio.

Os coeficientes de variacdo experimental variaram de 12,92 a 35,47% para reacdo a
mancha alvo (MA) e de 5,73 a 24,70% para reagdo ao mildio (MD), niveis aceitdveis em
avaliacdes de doengas. Quanto as médias, houve maior variacao entre os ensaios para reacao a
mancha alvo do que para o mildio, o que pode ser explicado, em parte, pela uniformidade de
incidéncia do mildio nos diferentes locais e saftras.

As estimativas dos coeficientes de determinagdo genotipico foram predominantemente
elevadas para os dois caracteres, indicativo de que as diferencas entre os genotipos foram de
natureza genotipica. Essas estimativas variaram de 66,11% a 85,98% para rea¢do a mancha

alvo e de 58,12% a 92,55% para reagao ao mildio.
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Tabela 3. Quadrados médios genotipicos, médias, coeficientes de variagao (CV) e
coeficientes de determinagdo genotipico (H?) referentes aos caracteres reacio a
mancha alvo (MA), altura de planta na maturacdo (APM), altura de insercdo da
primeira vagem (AV), acamamento (AC), haste verde (HV), stand (ST),
produtividade de graos (PD), dias para floracdo (DF), dias para maturagdo (DM) e
reacdo ao mildio (MD), avaliados em 8 ambientes no estado do Mato Grosso

. MA APM
Ensaio . ) 1 2
QM Média CV (%) H QM Meédia CV (%) H
PL1 23651** 252 3547 66,11 334,0688 ** 76,36 10,19 81,86
PL2 0,2112ns 1,81 21,51 - 252,1296 ** 77,01 9,99 76,53

PL3 04104 ** 1,68 20,08 72,29 263,0554 ** 66,83 12,69 72,67
PL4  0,1766 ** 1,41 14,94 74,85 456,0446 ** 76,63 14,01 74,71
PLS5 0,8880** 3,51 12,92 76,82 301,0200 ** 71,00 13,01 71,66
PL6  1,6423** 274 17,53 85,98 320,1385** 70,27 11,86 78,32

PP 336,7585 ** 7298 11,40 79,45
NU 191,3862 ** 57,69 9,67 83,75
. AV AC
Ensaio . ) 1 2
QM Média CV (%) H QM Meédia CV (%) H

PL1 44,7938 ** 12,04 25,07 79,67 0,7309 ** 1,37 28,10 79,76
PL2  4,4635** 10,89 13,48 51,68 0,5896 ** 1,38 30,52 69,71
PL3  6,9785ns 10,02 21,53 - 0,1246 ** 1,16 19,09 60,75
PL4 10,3215* 11,10 21,16 46,57 0,0888 ** 1,08 18,01 57,12
PL5  6,8665** 11,97 14,61 55,43 0,6178 ** 132 30,21 74,41
PL6  31,2850* 11,88 36,02 41,51 0,0259ns 1,05 12,00 -

PP 26,6985 * 14,02 2593 50,51 0,6916 ** 1,36 30,88 74,48
NU 10,7188 ** 11,66 17,53 60,99 0,1954ns 1,08 33,31 -

HV ST
QM  Média CV (%) H? oM Média CV (%) H?
PL1  6,0035** 214 3230 92,01  3,8815* 690 1922 54,64
PL2  0,0509* 1,05 1583 4537  7.5912ns 11,43 2811 -

PL3 06280 ** 1,32 20,36 88,54  12,6985* 12,52 22,01 40,21
PL4  0,0438ns 1,09 22,64 - 18,9312 ** 993 2859 57,41
PL5 04900 ** 122 31,14 70,39  5,7352*%% 6,99 1565 79,09
PL6 01444 ** 1,11 23,31 53,68 3.8257* 6,87 21,37 43,61
PP 0,5800 ** 1,50 34,19 54,64

NU  1,9004 ** 145 4120 81,17 13,1204 ** 12,55 14,97 73,10

** e *significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo

Ensaio

Continua ...
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Tabela 3. Cont., Quadrados médios genotipicos, médias, coeficientes de variagdo (CV) e

coeficientes de determinagdo genotipico (H?) referentes aos caracteres reagio a
mancha alvo (MA), altura de planta na maturagdo (APM), altura de inser¢do da
primeira vagem (AV), acamamento (AC), haste verde (HV), stand (ST),
produtividade de graos (PD), dias para floracao (DF), dias para maturagdo (DM) e
reacdo ao mildio (MD), avaliados em 8 ambientes no estado do Mato Grosso

. PD DF
Ensaio y ) 1 2
QM Média CV (%) H QM Média CV (%) H
PL1  626185,8862 ** 234294 18,00 71,58 22,0065 ** 4547 1,80 96,95
PL2 1453169,9314 ** 482932 14,28 67,29 11,2815 ** 4440 2,79 86,39
PL3 2398534,4538 ** 4339,04 12,05 88,60 11,1738 ** 4571 3,32 79,42
PL4 1912528,9065 ** 344428 20,00 75,15 10,3450 ** 44,63 297 83,06
PL5 511604,8523 ** 4111,73 12,16 51,10  9,3696 ** 43,01 3,36 77,75
PL6  678444,1080 ** 3601,78 13,42 65,56
PP 290277,9196 ** 1915,64 17,95 59,26 43,4215** 4310 3,28 95,40
NU 2512747,6415 ** 3075,85 18,62 86,95 39,0538 ** 4546 6,01 80,85
. DM MD
Ensaio y D) 1 2
QM Média CV (%) H QM Média CV (%) H
PL 1 165,6138 ** 119,71 1,44 98,20
PL2 104,4138 ** 117,96 235 92,64 0,1462ns 1,68 22,74 -
PL 3 67,2588 ** 117,34 1,40 9598  0,1396ns 1,26 24,70 -
PL 4 20,8262 ** 109,44 1,65 84,39  0,1288ns 2,04 1891 -
PL5 148,2465 ** 11947 1,70 97,21  0,0542** 1,11 5,73 92,55
PL 6 163,3415 ** 11890 2,30 9544 0,0363** 1,15 574 87,97
PP 114,5815 ** 107,65 3,09 90,33  0,0537** 1,07 14,01 58,12
NU 23,0388 ** 118,41 0,54 98,25 11,7354 ** 1,58 22,89 92,49

** ¢ *significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo

Os caracteres dias para floragdo (DF) e dias para maturacdo (DM) evidenciaram

diferencas significativas entre os genotipos (P < 0,01) em todos os ensaios, com coeficientes

de varia¢do de baixa magnitude, inferiores a 6% para dias para floragcdo e 3% para dias para

maturagdo. Dos caracteres estudados, DF ¢ DM apresentaram as maiores estimativas dos

coeficientes de determinagdo gendtipica, superiores a 77%. Estimativas mais elevadas eram

esperadas para esses caracteres pois sao determinados por poucos genes (SAKIYAMA, 1989;

VIEIRA, 2003).

Para os caracteres altura de planta na maturacdo (APM) e altura de insercdo da

primeira vagem (AV), observou-se efeitos significativos de genotipos em todos ambientes.
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Apenas no ensaio conduzido em Primavera do Leste na segunda época de semeadura da safra
2008/09 (PL3) nao houve diferenga significativa para altura de inser¢ao da primeira vagem.
Em relagdo aos coeficientes de variacdo, observou-se que variaram de 9,67 a 14,01% para
altura de planta na maturacdo e de 13,48 a 36,02% para a altura de inser¢do da primeira
vagem, niveis considerados aceitaveis para esses caracteres.

A altura de planta ¢ de relevada importancia para produtividade de graos e tende a
apresentar menor influéncia ambiental, fato comprovado pelas estimativas dos coeficientes de
determinagdo genotipico. As estimativas dos coeficientes foram elevadas, superiores a 71% e
concordantes com resultados encontrados por outros autores (CAMPOS, 1979; MAURO et
al., 1995; YOKOMIZO; VELLO, 2000). Da mesma forma, a altura de inser¢ao da primeira
vagem apresentou estimativas concordantes com a literatura (AZEVEDO, 2000; VIEIRA,
2003), apesar de apresentar baixa magnitude, 41,51% , no ensaio conduzido na segunda época
de semeadura em Primavera do Leste na safra 2009/10 (PL6).

Quanto ao acamamento (AC), houve diferengas significativas entre os genotipos,
exceto nos ensaios conduzidos em Nova Ubiratd (NU) e na segunda época de semeadura em
Primavera do Leste na safra 2009/10 (PL6). As médias apresentaram baixos valores e
variaram pouco entre os ensaios. Esse comportamento ¢ considerado desejavel pois a
resisténcia ao acamamento estd relacionada a altura de planta e de insercdo da primeira
vagem, com efeitos significativos sobre a produtividade. Além disso, os coeficientes de
variagdo apresentaram média magnitude, no entanto, dentro dos limites aceitaveis da
experimentacdo (GOMES, 1985). Os coeficientes de determinagdo genotipico foram
elevados, variando de 57,12 a 79,76%, semelhantes ao obtidos por Rossmann (2001).

Para os caracteres stand (ST) e haste verde (HV) observou-se efeitos significativos de
gendtipos na maioria dos ambientes. Apenas nos ensaios conduzidos em Primavera do Leste
na terceira época de semeadura da safra 2008/09 (PL4) e na safra 2007/08 (PL1) nao houve
diferenca significativa entre os gendtipos para haste verde e stand, respectivamente.

Os baixos valores das médias de haste verde dos ensaios indicaram menor
sensibilidade dos genotipos a retencdo foliar. Segundo Mundstock e Thomas (2005) ¢
necessario obter cultivares com menor tendéncia a retencdo foliar (haste verde) para facilitar
os procedimentos de colheita, armazenamento e comercializacao de graos.

Considerando a produtividade de graos (PD), observou-se que em todos os ensaios
houve diferenca significativa (P < 0,01) entre os genotipos, com coeficientes de variacao

experimental inferiores a 20%. A produtividade média dos ensaios variaram de 1915 a 4829
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kg.ha'. Dos oito ensaios, apenas os ensaios conduzidos em Pedra Preta na safra 2009/10 (PP)
e Primavera do Leste na safra 2007/08 (PL1) apresentaram produtividades médias inferiores a
média do estado do Mato Grosso, principalmente devido a ocorréncia de condi¢des climaticas
desfavoraveis. Os demais ensaios apresentaram médias superiores a média nacional e do
estado (CONAB, 2010), indicando o elevado potencial genético produtivo dos gendtipos
avaliados.

As estimativas dos coeficientes de determinagdo genotipico da produtividade de graos
foram elevadas nos oito ensaios, superiores a 51,10%, mesmo sendo um carater muito
influenciado pelas condi¢des ambientais. Resultados semelhantes foram obtidos por Shimoya
(1987) e Vieira (2003) em condigdes de campo. Porém, diferentes magnitudes foram relatadas
por diversos autores, com coeficientes menores que 40% (CAMPOS, 1979; JOHNSON;
BERNARD, 1963; KWON; TORRIE, 1964; MAURO et al., 2000; SHIMOYA, 1987) até
maiores que 95% (ROSSMANN, 2001; TAWARE et al., 1995).

De fato, o coeficiente de determinacao genotipico nao ¢ apenas propriedade do carater,
mas também dos genotipos avaliados e das condi¢des ambientais a que foram submetidos. Por
isso suas estimativas ndo sao fixas, podendo ser maiores ou menores conforme a variabilidade

dos gendtipos ou precisdo de condugido dos ensaios (RAMALHO et al., 2003).

4.1.2 Teste comparativo entre medias

Nas tabelas 4 a 13 sdo apresentadas as médias dos genotipos para os caracteres
avaliados nos oito ensaios (ambientes). Foi efetudo o teste de Tukey a 5% de probabilidade,
no entanto apenas a diferenga minima significativa (DMS) ¢é apresentada.

Na tabela 4 estdo apresentadas as médias de produtividade de grios (PD) em kg.ha™
dos 26 gendtipos. Em todos os ensaios houve diferencas significativas entre os genotipos,
com médias variando de 1182,95 a 6157 kg.ha™.

Os ensaios conduzidos em Pedra Preta na safra 2009/10 (PP) e Primavera do Leste na
safra 2007/08 (PL1) apresentaram as menores produtividades médias, 1915,6 9 kgha™ e
2342,9 kg.ha'', respectivamente. Essas médias foram consideradas baixas se comparadas a
produtividade média do estado do Mato Grosso (CONAB, 2010). No ensaio de Primavera do
Leste tal fato pode ser explicado, em parte, pela falta de chuvas na fase de enchimento de
graos, que causou o abortamento de vagens e a redu¢do do nimero e peso de graos. Por outro

lado, a causa da baixa média do ensaio de Pedra Preta foi a alta incidéncia de ferrugem
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asiatica (Phakopsora pachyrhizi Sydow) durante a fase de florescimento.
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Tabela 4. Médias do carater produtividade de grios (PD) em kgha' avaliado em 26
gendtipos de soja cultivados em oito ambientes no estado do Mato Grosso

Genotipos PL1 PL2 PL3 PL4 PLS PL6 PP NU
20 BCR1455 178 1260,0 5817,0 5891,7 4949,0 4253,2 4044,2 1970,7 4815,2
23 DM 309 1950,2 6157,8 5706,0 3928,0 4048,9 4193,5 1443,5 3921,0
26 UFV 18 PM 1657,7 5497,1 47872 3622,2 4489,6 4041,4 1877,1 45120
22 P98C81 2171,7 517277 5401,7 3797,0 4184,0 4541,2 1579,7 3466,0
7 BCR1459 189 1984,0 4778,0 5018,7 3688,5 4409,4 3989,4 1746,3 3794,5
11 BCR1070G 251 2748,2 5168,0 4796,5 3762,0 4282,7 3680,4 1895,3 3049,0
12 Valiosa RR 2610,2 5040,8 4178,0 3299,5 4732,9 3717,3 2500,6 3056,2
15 MSOY 8008RR 2709,7 4477,1 5327,7 4275,0 4601,2 3597,7 2029,8 2035,2
25 BCR1346 142 1915,7 5104,0 4331,2 3592,0 4115,0 4263,5 2003,2 3672,7
3 BCR892G 132 26457 46273 4118,7 4397,7 4096,0 3559,6 2095,4 3335,5
13 BCR892G 140 2248,5 4624,0 4735,0 4106,2 4092,9 3608,4 1915,1 3503,7
4 CD219RR 2966,7 4970,3 4035,0 2579,7 4876,1 35954 2449,5 3061,0
6 BCRI1070G 244 2909,5 4425,4 4589,5 3181,2 4549,1 3604,0 2110,3 2697,2
5 BCRY45G 114 2420,7 4995,1 49327 3898,2 3894,8 3506,6 1773,0 2523,0
8 BCR651G 75 1984,2 4671,4 4107,2 3585,5 4115,5 3530,1 1610,4 3977,0
9 BCRI1070G 229 2712,2 4350,7 4329,2 3117,7 4068,4 3389,1 1990,2 2648,2

18 BCRI1070G 228 2491,2 4696,3 4080,5 2945,0 3700,7 3574,1 1874,7 2868,0
2 BCRI1070G 231 2694,7 4488,2 3981,0 2886,2 4311,4 3816,5 1925,7 1913,5

1 BCR651G 68 2199,0 4958,3 3349,2 3353,7 3736,2 3166,9 1182,9 3921,0
10 BCRY945G 110 232477 5193,1 4486,7 3164,0 3871,3 33484 1892,5 1532,0
16 BCRS553G 306 2395,5 5147,6 3342,0 2673,7 3787,6 3427,5 2011,6 2502,0

14 BCR1070G 246 2619,7 4457,4 4101,5 1668,2 3739,5 3525,5 2118,0 3028,0
19 BCRI1067G 189 2421,0 3404,4 3054,2 4133,7 4110,0 2979,7 2020,6 2783,2
24 BCRI1057G 162 2111,2 5267,0 3139,5 32822 3795,0 2909,7 1988,6 2393,2
21 BCRI1067G 210 2469,7 4694,0 3193,2 3194,7 3458,6 2837,6 1872,8 2388,2
17 BCRI1057G 157 2294,0 3378,1 3800,5 2469,7 3583,6 3197,6 1928,2 2575,0

Média 23429 4829,3 4339,0 3444,2 4111,7 3601,7 1915,6 3075,8
DMS - Tukey (5%) 1139,2 1862,2 1412,3 1860,8 1350,9 1305,6 928,8 1546.,7
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Tabela 5. Médias das notas do carater reagdo a mancha alvo (MA) avaliado em 26 gendtipos

. . . . 1
de soja cultivados em seis ambientes no estado do Mato Grosso

Genotipos PLI1 PL2 PL3 PL4 PL5 PL6
20 BCR1455 178 1,63 1,50 1,00 1,00 2,83 1,58
22 P98C81 1,50 1,88 1,38 1,13 2,63 148
23 DM 309 1,38 1,75 1,38 1,13 2,83 1,68
26 UFV 18 PM 1,88 1,88 1,38 1,00 2,75 2,33
25 BCRI1346 142 2,38 1,75 1,50 1,38 2,95 1,90
12 Valiosa RR 1,63 2,50 1,38 125 345 1,88
10 BCR945G 110 1,88 2,00 1,50 125 2,95 2,53
15 MSOY 8008RR 2,13 1,63 138 125 320 2,53
5 BCR945G 114 1,88 1,50 1,50 1,50 3,40 2,83
7 BCR1459 189 1,75 2,00 1,63 1,50 3,58 2,48
6 BCRI070G 244 1,88 1,50 1,50 1,50 4,20 2,53
11 BCR1070G251 2,25 1,88 1,75 1,50 3,58 2,50
9 BCRI070G229 225 1,63 1,88 1,50 3,85 2,78
8 BCR651G 75 2,88 1,63 1,63 138 3,70 3,15
4 CD219RR 2,63 1,88 1,50 1,50 3,83 3,15
3 BCR892G 132 2,63 1,88 1,50 1,63 3,58 3,58
1 BCR651G 68 3,50 1,88 1,63 1,50 3,50 2,83
19 BCR1067G 189 3,38 1,88 2,00 1,13 3,45 3,08
13 BCR892G 140 2,63 2,13 2,00 1,68 3,95 2,78
14 BCR1070G 246 2,75 1,50 1,68 1,50 425 3,58
2 BCRI070G 231 3,38 1,63 2,00 1,38 3,95 3,00
18 BCR1070G 228 2,88 1,75 225 1,50 4,08 3,30
17 BCR1057G 157 3,50 2,00 1,88 1,63 3,63 3,25
21 BCRI067G210 3,63 1,88 225 1,63 3,25 3,58
16 BCR553G 306 3,38 1,63 2,13 1,75 4,00 3,45
24 BCRI057G 162 4,13 2,00 2,13 1,63 3,95 3,50

Média 2,52 1,81 1,68 141 3,51 2,74

DMS - Tukey (5%) 2,42 1,05 091 0,57 1,23 1,30

"Nota 1,0 — 0% da 4rea foliar infectada; Nota 5,0 — acima de 51% da éarea

foliar infectada.
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Tabela 6. Médias do carater altura de planta na maturagao (APM), em cm, avaliado em 26

gendtipos de soja cultivados em oito ambientes no estado do Mato Grosso

Genotipos PL1 PL2 PL3 PL4 PL5 PL6 PP NU
20 BCR1455 178 90,00 93,50 76,75 98,75 84,75 86,00 91,25 64,75
23 DM 309 93,50 90,00 72,00 88,50 83,25 87,50 79,00 67,50
11 BCR1070G 251 78,75 82,00 78,00 87,00 82,50 81,75 81,75 59,50
9 BCRI1070G 229 80,25 8525 79,75 81,25 78,00 79,50 79,25 66,75
25 BCR1346 142 89,75 82,75 75,00 81,50 77,50 76,25 79,25 59,75
14 BCR1070G 246 83,25 83,25 75,00 75,25 83,75 76,00 81,25 66,00
4 CD219RR 77,00 85,25 75,50 74,50 78,75 76,75 75,50 57,50
22 P98C81 84,50 78,50 65,50 88,75 71,00 72,75 88,00 72,75
26 UFV 18 PM 83,25 83,00 58,50 73,25 83,25 79,50 85,25 69,25
18 BCR1070G 228 75,25 80,75 76,50 75,50 76,25 72,50 75,00 60,25
10 BCR945G 110 77,75 82,50 68,50 74,75 68,50 75,50 78,25 5825
5 BCR945G 114 82,75 81,00 72,75 78,00 63,75 69,00 67,25 53,75
13 BCR892G 140 84,50 78,50 72,00 89,25 62,25 58,75 69,75 54,00
12 Valiosa RR 73,50 78,25 61,75 74,75 72,50 75,75 70,00 61,00
7 BCRI1459 189 7825 73,75 67,25 77,50 73,00 6525 67,50 54,00
2 BCRI1070G 231 70,50 69,75 61,00 76,00 69,00 68,50 71,50 50,75
3 BCR892G 132 68,50 76,50 61,75 75,75 64,75 66,25 68,50 57,75
6 BCRI1070G 244 67,50 65,75 66,00 73,25 74,00 66,00 74,25 52,00
8 BCR651G 75 80,75 71,50 69,00 62,50 65,00 63,00 66,00 54,25
1 BCR651G 68 80,00 76,75 55,00 69,25 61,75 63,25 70,25 56,75
15 MSOY 8008RR 64,50 66,50 66,25 82,25 68,50 56,00 73,75 56,50
19 BCR1067G 189 63,50 66,75 53,75 94,25 60,25 61,75 51,75 45,75
16 BCR553G 306 62,75 69,50 61,75 58,75 64,75 71,25 72,25 52,00
17 BCR1057G 157 69,75 65,00 57,25 56,75 65,75 61,25 59,25 51,50
21 BCRI067G 210 6525 68,75 58,00 59,75 55,75 63,00 61,50 50,75
24 BCR1057G 162 60,25 67,25 53,00 65,50 57,50 54,00 60,25 47,00

Média 76,37 77,01 66,83 76,63 71,00 70,27 72,98 57,69

DMS - Tukey (5%) 21,02 20,78 22,90 29,01 24,95 22,50 22,47 15,06
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Tabela 7. Médias do carater altura de inser¢@o da primeira vagem (AV), em cm, avaliado em

26 gendtipos de soja cultivados em oito ambientes no estado do Mato Grosso

Genotipos PL1 PL2 PL3 PL4 PL5S PL6 PP NU
25 BCR1346 142 19,25 12,25 12,00 14,25 13,25 18,25 20,75 14,00
12 Valiosa RR 17,25 11,75 11,00 12,50 13,00 16,50 15,75 14,75
4 CD219RR 17,75 12,00 10,00 10,75 16,00 14,75 14,25 14,00
9 BCRI1070G 229 16,50 12,25 9,50 14,25 12,00 11,00 18,25 12,75
23 DM 309 9,75 10,75 11,50 13,00 12,50 17,75 14,75 14,00
26 UFV 18 PM 12,00 11,75 10,50 11,75 12,25 12,00 15,50 14,25
11 BCR1070G 251 16,50 10,75 11,75 12,25 12,25 10,25 15,25 10,75
20 BCR1455 178 7,00 9,00 9,00 14,00 12,75 16,25 18,00 11,75
15 MSOY 8008RR 14,25 11,25 12,00 10,25 13,00 8,75 14,25 11,75
16 BCR553G 306 11,00 9,25 11,25 11,00 11,75 13,25 14,75 12,25
3 BCR892G 132 12,75 11,75 10,00 10,25 12,00 11,25 10,50 13,50
6 BCRI1070G 244 11,00 10,75 12,50 10,00 12,00 9,50 15,00 10,25
17 BCR1057G 157 12,25 10,75 8,75 10,00 12,50 12,25 12,00 12,00
10 BCR945G 110 6,75 12,50 10,50 11,00 13,00 9,50 15,00 11,50
22 P98C8l1 14,25 12,25 8,25 10,50 11,25 11,00 11,75 10,50
14 BCR1070G 246 11,00 9,25 8,775 12,25 10,00 9,50 15,00 12,50
2 BCRI1070G 231 10,75 11,00 9,00 9,25 10,00 13,25 15,00 9,50
& BCR651G 75 8,25 12,00 10,00 11,25 12,50 11,25 11,00 11,00
1 BCR651G 68 10,25 9,75 8,50 10,25 12,25 10,00 15,00 10,50
24 BCR1057G 162 12,00 10,25 8,00 11,25 12,25 11,25 10,25 11,00
21 BCR1067G 210 12,25 10,25 10,75 7,50 11,25 12,50 10,25 11,25
18 BCR1070G 228 12,50 10,50 9,25 10,25 9,25 11,50 13,25 9,50
13 BCR892G 140 875 11,25 10,00 10,25 11,00 8,75 12,75 10,00
19 BCR1067G 189 11,75 10,75 9,75 9,25 11,50 7,75 11,00 10,25
5 BCRY945G 114 9,75 9,25 7,75 10,00 10,50 10,75 13,25 10,75
7 BCR1459 189 7,50 10,00 10,25 11,25 11,25 10,00 12,00 9,00

Média 12,04 10,89 10,02 11,10 11,97 11,88 14,02 11,66

DMS - Tukey (5%) 8,15 3,97 583 6,34 4,73 11,55 9,82 5,52
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Tabela 8. Médias do carater acamamento (AC) avaliado em 26 genotipos de soja cultivados
em oito ambientes no estado do Mato Grosso'

Genotipos PL1 PL2 PL3 PL4 PL5 PL6 PP NU
17 BCRI1057G 157 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00
19 BCR1067G 189 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00
21 BCRI1067G 210 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00
16 BCR553G 306 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00
24 BCRI1057G 162 1,00 1,00 1,00 1,13 1,00 1,05 1,00 1,00
12 Valiosa RR 1,00 1,13 1,00 1,00 1,00 1,08 1,00 1,00
10 BCR945G 110 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,08 1,25 1,00
8 BCR651G 75 1,00 1,00 1,00 1,00 1,05 1,05 1,25 1,00
5 BCRY945G 114 1,00 1,25 1,00 1,13 1,00 1,00 1,00 1,00
1 BCR651G 68 1,13 1,00 1,00 1,00 1,00 1,03 1,25 1,00
13 BCR892G 140 1,25 1,25 1,18 1,00 1,25 1,00 1,00 1,00
6 BCRI1070G 244 1,25 1,38 1,25 1,00 1,45 1,00 1,00 1,00
15 MSOY 8008RR 1,13 1,38 1,13 1,25 1,25 1,00 1,25 1,00
3 BCR892G 132 1,25 1,50 1,00 1,13 1,00 1,13 1,50 1,00
7 BCRI1459 189 1,75 1,13 1,25 1,00 1,13 1,08 1,25 1,00
4 CD219RR 1,25 1,13 1,13 1,00 1,25 1,33 1,50 1,00
2 BCR1070G 231 2,13 1,38 1,50 1,00 1,13 1,00 1,25 1,00
18 BCR1070G 228 1,25 1,88 1,38 1,25 1,25 1,00 1,50 1,00
25 BCRI1346 142 1,63 1,88 1,25 1,00 1,58 1,00 1,25 1,00
22 P98C8l1 1,50 1,75 1,38 1,13 1,75 1,00 1,25 1,00
9 BCRI1070G 229 1,38 1,50 1,38 1,25 1,75 1,25 1,50 1,00
11 BCR1070G 251 1,50 1,50 1,38 1,13 1,50 1,08 2,00 1,25
26 UFV 18 PM 1,63 1,75 1,00 1,00 1,78 1,00 2,25 1,25
23 DM 309 2,50 2,00 1,13 1,00 2,45 1,00 1,63 1,00
20 BCR1455 178 2,25 2,13 1,33 1,13 1,55 1,00 2,00 2,00
14 BCR1070G 246 1,83 2,13 1,50 1,68 2,13 1,08 2,50 1,50

Média 1,37 1,38 1,16 1,08 1,32 1,05 1,36 1,08

DMS - Tukey (5%) 1,04 1,14 0,60 0,53 1,07 0,34 1,13 0,97

"Nota 1,0 — todas as plantas eretas; Nota 5,0 — todas as plantas da area util acamadas.
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Tabela 9. Médias do carater haste verde (HV) avaliado em 26 genotipos de soja cultivados
em oito ambientes no estado do Mato Grosso'

Genotipos PL1 PL2 PL3 PL4 PL5S PL6 PP NU
11 BCR1070G 251 1,13 1,00 1,00 1,00 1,00 1,05 1,00 1,00
4 CD219RR 1,13 1,00 1,00 1,13 1,05 1,20 1,25 1,00
3 BCR892G 132 1,13 1,00 1,38 1,00 1,05 1,00 1,25 1,00
9 BCRI1070G 229 1,00 1,00 1,25 1,13 1,00 1,00 1,25 1,25
21 BCRI1067G 210 1,00 1,13 1,63 1,00 1,00 1,00 1,50 1,00
12 Valiosa RR 1,25 1,00 1,63 1,00 1,00 1,18 1,25 1,00
19 BCR1067G 189 1,00 1,00 2,00 1,00 1,00 1,05 1,50 1,00
14 BCRI1070G 246 2,00 1,13 1,18 1,00 1,00 1,05 1,00 1,25
24 BCRI1057G 162 1,00 1,00 1,88 1,00 1,00 1,05 2,00 1,00
26 UFV I8 PM 1,50 1,00 1,00 1,13 1,13 1,00 1,25 2,00
16 BCR553G 306 1,00 1,00 2,13 1,25 1,00 1,00 1,75 1,00
17 BCRI1057G 157 1,00 1,00 2,00 1,25 1,00 1,15 1,75 1,00
25 BCRI1346 142 2,00 1,00 1,00 1,00 1,10 1,00 1,75 1,50
23 DM 309 2,75 1,00 1,00 1,13 1,10 1,00 1,00 1,50
20 BCR1455 178 1,88 1,13 1,00 1,13 1,50 1,00 1,25 1,75
22 P98C81 1,88 1,13 1,00 1,25 1,68 1,05 1,75 1,00
18 BCR1070G 228 2,13 1,13 1,25 1,00 1,10 1,20 1,75 1,25
10 BCR945G 110 3,88 1,00 1,00 1,00 1,05 1,33 1,00 1,00
15 MSOY 8008RR 2,25 1,50 1,75 1,13 1,00 1,75 1,00 1,25
6 BCRI1070G 244 2,38 1,25 1,88 1,00 1,13 1,05 2,00 1,00
2 BCRI070G 231 2,50 1,00 1,00 1,13 1,33 1,63 2,00 1,25
7 BCRI1459 189 2,75 1,00 1,00 1,13 1,45 1,00 1,50 2,00
13 BCR892G 140 3,00 1,00 1,33 1,00 1,38 1,00 2,00 2,50
5 BCRY945G 114 4,75 1,00 1,00 1,13 1,45 1,00 1,75 1,50
1 BCR651G 68 4,50 1,00 1,00 1,38 1,83 1,08 1,25 3,25
8 BCR651G 75 5,00 1,00 1,00 1,00 2,50 1,05 2,25 3,50

Média 2,14 1,05 1,32 1,09 1,22 1,11 1,50 1,45

DMS - Tukey (5%) 1,87 0,45 0,72 0,66 1,03 0,70 1,39 1,62

"Nota 1,0 — 0 a 10% de plantas com sintomas de retencdo foliar; Nota 5,0 — acima de 60
% de plantas com sintomas de retencao foliar.
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Tabela 10. Médias do carater stand (ST), em plantas.m', avaliado em 26 genétipos de soja
cultivados em sete ambientes no estado do Mato Grosso

Genotipos PL1 PL2 PL3 PL4 PL5 PL6 NU
16 BCR553G 306 7,25 12,75 13,25 12,75 9,65 8,13 15,50
17 BCRI1057G 157 10,00 12,50 12,75 11,50 7,75 9,75 14,75
15 MSOY 8008RR 6,50 10,50 15,25 11,25 9,70 6,88 16,00
13 BCR892G 140 7,25 11,00 15,75 14,25 6,15 6,50 13,25
18 BCR1070G 228 5,75 13,50 13,75 11,00 8,32 7,00 13,25
10 BCR945G 110 7,00 13,25 12,75 10,75 7,10 7,00 14,00
21 BCR1067G 210 6,75 9,25 13,25 10,25 9,47 7,50 14,75
9 BCR1070G 229 6,25 13,25 14,25 10,50 7,97 7,00 11,50

7 BCR1459 189 7,50 12,00 14,00 11,75 6,02 6,50 12,25
24 BCRI1057G 162 7,00 12,00 12,50 12,00 6,35 7,63 12,00
22 P98C8l1 7,75 9,25 13,00 11,25 7,32 7,50 13,00

19 BCR1067G 189 6,00 11,25 12,25 11,25 6,60 7,20 14,25
5 BCRY945G 114 7,75 10,50 15,25 10,75 6,32 6,08 11,00
11 BCRI1070G 251 6,75 13,25 12,50 8,75 6,50 6,50 12,75
3 BCR892G 132 5,75 10,25 10,75 11,25 7,15 8,95 12,00

23 DM 309 8,50 10,25 12,00 9,75 6,77 6,20 12,50
6 BCRI1070G 244 7,25 9,50 14,50 10,25 6,70 6,25 10,25
26 UFV 18 PM 5,25 11,75 11,50 5,75 7,20 7,33 15,75
12 Valiosa RR 6,50 11,75 11,50 9,75 6,02 6,50 12,00
20 BCR1455178 6,50 11,75 9,75 10,25 6,77 6,20 12,00
14 BCR1070G 246 7,00 13,75 11,00 6,00 6,95 6,38 10,75
25 BCR1346 142 7,50 12,00 11,50 7,75 6,12 5,63 11,25
4 CD219RR 7,25 11,25 13,50 6,00 5,77 5,88 10,75
8 BCR651G 75 6,50 11,25 9,75 9,25 5,70 6,75 10,25
2 BCRI070G 231 6,50 9,75 9,75 7,775 5,45 5,50 9,50
1 BCR651G 68 550 9,75 9,50 6,50 5,77 5,95 11,00

Média 6,90 11,43 12,52 9,93 6,98 6,87 12,55

DMS - Tukey (5%) 3,58 8,68 7,44 7,67 2,95 3,96 5,07
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Tabela 11. Médias do carater dias para floragdo (DF) avaliado em 26 genétipos de soja
cultivados em sete ambientes no estado do Mato Grosso

Gendtipos PL1 PL2 PL3 PL4 PL5 PP NU
15 MSOY 8008RR 41,25 40,25 42,25 44,75 39,25 38,00 32,50
6 BCRI1070G 244 43,00 41,75 41,50 40,75 41,75 39,75 44,50
2 BCRI070G 231 44,75 43,775 43,75 42,25 41,50 40,00 45,00
16 BCR553G 306 43,50 42,50 45,50 44,00 42,00 42,25 43,50
3 BCR892G 132 44,00 43,00 45,75 42,50 40,25 40,25 48,75
13 BCR892G 140 44,75 43,50 43,50 43,75 42,50 41,25 47,25
8 BCR651G 75 43,25 43,25 45,25 43,75 43,25 43,25 45,00
7 BCRI1459 189 45,50 44,75 45,50 43,00 41,75 41,00 45,50
17 BCR1057G 157 43,25 44,50 46,25 43,25 43,00 42,50 44,50
5 BCRY945G 114 43,25 45,00 45,50 44,50 41,75 40,75 47,00
9 BCRI1070G 229 45,00 44,25 44,50 44,50 42,50 42,00 46,25
19 BCR1067G 189 43,50 43,50 45,75 46,75 43,25 41,50 45,00
10 BCR945G 110 44,50 45,50 46,00 45,25 42,25 42,50 43,50
24 BCR1057G 162 44,75 44,25 46,25 44,00 42,75 43,00 45,50
12 Valiosa RR 45,75 44,75 45,50 44,25 43,50 40,00 47,00
14 BCR1070G 246 46,50 44,50 46,75 44,75 43,00 43,00 43,00
21 BCR1067G 210 44,25 44,50 46,25 45,25 42,75 43,50 45,50
18 BCR1070G 228 46,50 43,50 46,00 44,50 44,50 42,25 47,75

26 UFV 18 PM 47,25 44,00 45,00 46,25 43,00 43,75 45,75
1 BCR651G 68 46,00 43,75 45,775 44,25 44,25 43,50 47,75
11 BCR1070G 251 46,50 46,00 47,00 45,75 44,50 43,50 45,50
4 CD219RR 45,75 46,00 46,75 44,50 44,50 43,75 48,50
22 P98C8l1 49,75 45,75 47,00 46,00 44,75 48,00 49,50
23 DM 309 50,00 47,00 48,25 47,75 44,50 50,50 45,00

25 BCR1346 142 50,25 46,75 48,00 47,25 45,50 49,50 47,50
20 BCR1455178 49,50 48,25 49,00 46,75 45,75 51,25 45,50
Média 45,47 44,40 45,71 44,63 43,01 43,10 45,46
DMS - Tukey (5%) 2,21 3,35 4,10 3,58 390 382 7,39
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Tabela 12. Médias do carater dias para maturagdo (DM) avaliado em 26 gendtipos de soja
cultivados em sete ambientes no estado do Mato Grosso

Genotipos PL1 PL2 PL3 PL4 PLS PL6 PP NU
15 MSOY 8008RR 111,25 110,50 112,75 112,25 112,75 110,25 101,00 114,00
16 BCR553G 306 112,75 111,50 113,50 108,00 113,25 113,25 102,50 117,00
19 BCR1067G 189 113,00 111,25 113,50 109,25 114,00 111,00 104,00 116,25
21 BCR1067G 210 113,00 112,50 113,50 108,00 113,75 111,75 102,50 118,00
17 BCR1057G 157 113,25 111,50 112,75 108,00 114,25 112,50 104,00 117,00
24 BCR1057G 162 114,75 115,00 113,50 107,00 114,00 112,75 104,00 118,00
6 BCRI1070G 244 114,25 110,50 113,25 106,75 113,75 119,00 102,50 119,00
12 Valiosa RR 115,75 115,50 114,25 107,00 114,50 111,75 105,50 117,00
9 BCRI1070G 229 114,50 113,25 115,50 107,25 115,00 114,00 104,00 119,00
18 BCR1070G 228 115,75 117,75 114,75 107,00 115,00 114,00 102,50 117,00
2 BCRI1070G 231 118,25 118,75 118,50 108,00 115,25 114,00 101,00 114,00
11 BCR1070G 251 113,75 116,00 115,50 108,75 116,25 115,50 107,00 117,00
4 CD219RR 117,00 115,75 115,50 111,00 115,00 116,00 105,50 117,00
14 BCR1070G 246 115,50 116,25 117,00 108,00 116,75 115,50 107,25 119,00
10 BCR945G 110 123,25 115,75 115,50 107,50 118,50 119,00 107,00 117,00
3 BCR892G 132 118,75 120,25 116,50 108,00 121,00 124,50 107,00 116,25

25 BCR1346 142 122,25 123,00 118,00 111,25 122,50 121,00 107,00 119,50
5 BCRY945G 114 126,75 122,50 120,50 107,25 120,75 127,25 109,00 119,00
7 BCRI1459 189 131,00 122,50 119,00 111,25 124,50 122,00 109,00 121,00
20 BCR1455 178 123,75 125,25 118,25 110,00 127,50 122,50 115,00 119,00
26 UFV 18 PM 124,50 122,00 120,25 113,00 123,50 124,75 115,00 119,50
22 P98C8l1 124,75 123,00 121,00 111,00 127,00 126,75 116,25 119,00
13 BCR892G 140 125,00 122,50 120,25 111,00 129,50 127,75 112,25 121,00
& BCR651G 75 129,50 124,75 127,00 111,00 129,00 129,25 114,25 122,50
23 DM 309 128,50 123,50 124,00 114,00 130,00 127,00 121,00 121,00
1 BCR651G 68 131,75 126,00 126,75 114,00 129,00 128,50 113,00 124,75

Média 119,71 117,96 117,34 109,44 119,47 118,90 107,65 118,41

DMS - Tukey (5%) 4,66 749 444 487 549 737 899 1,72
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Tabela 13. Médias do carater reagdo ao mildio (MD) avaliado em 26 gendtipos de soja
cultivados em sete ambientes no estado do Mato Grosso

Genotipos PL2 PL3 PL4 PL5 PL6 PP NU
16 BCR553G 306 1,63 1,00 1,75 1,00 1,00 1,00 1,00
24 BCRI1057G 162 1,38 1,13 2,13 1,08 1,03 1,00 1,00
11 BCR1070G 251 1,38 1,25 2,13 1,00 1,15 1,00 1,00

25 BCR1346 142 1,75 1,13 2,00 1,03 1,18 1,00 1,00
23 DM 309 1,63 1,00 1,75 1,13 1,35 1,25 1,00
8 BCR651G 75 1,63 1,25 2,13 1,03 1,13 1,00 1,00
20 BCR1455178 1,50 1,38 2,00 1,08 1,20 1,13 1,00

13 BCR892G 140 1,50 1,50 2,00 1,15 1,15 1,00 1,00
3 BCR892G 132 1,88 1,25 1,75 1,20 1,15 1,13 1,00

1 BCR651G 68 1,88 1,38 2,00 1,00 1,13 1,00 1,00
15 MSOY 8008RR 1,38 1,25 2,00 1,30 1,30 1,30 1,00
7 BCR1459 189 1,88 1,13 2,38 1,13 1,18 1,00 1,00
22 P98CS81 1,75 1,38 1,88 1,15 1,30 1,25 1,00

19 BCR1067G 189 1,50 1,00 2,00 1,00 1,03 1,00 2,25
21 BCR1067G 210 1,63 1,00 2,00 1,08 1,00 1,00 2,25
17 BCR1057G 157 1,63 1,13 2,00 1,05 1,00 1,00 2,25
12 Valiosa RR 1,63 1,38 2,25 1,13 1,13 1,00 1,75
4 CD219RR 1,50 1,00 2,25 1,00 1,03 1,00 2,50
5 BCR945G 114 2,00 1,63 1,88 1,43 1,20 1,38 1,00
6 BCRI1070G 244 1,75 1,25 1,88 1,03 1,15 1,00 2,50
2 BCRI1070G 231 1,63 1,50 2,13 1,05 1,25 1,05 2,00
9 BCR1070G 229 1,75 1,13 2,25 1,08 1,20 1,13 2,25
26 UFV 18 PM 2,00 1,50 1,88 1,25 1,18 1,00 2,00
18 BCR1070G 228 1,75 1,38 2,25 1,10 1,15 1,00 2,25
14 BCR1070G 246 1,88 1,38 2,38 1,03 1,18 1,00 2,25
10 BCR945G 110 2,00 1,50 2,00 1,38 1,23 1,25 2,75
Média 1,68 1,26 2,04 1,11 1,15 1,07 1,58
DMS - Tukey (5%) 1,03 0,84 1,04 0,17 0,18 0,41 0,97
"Nota 1,0 — 0% da area foliar infectada; Nota 5,0 — acima de 51% da area foliar
infectada.
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Os ensaios conduzidos em Primavera do Leste nas primeiras €pocas de semeadura nas
safras 2008/09 e 2009/10 apresentaram as maiores produtividades, 4829.3 kg.ha' e 4111,7
kg.ha'! respectivamente. Nesta época maiores médias eram esperadas pois resultados
experimentais e dados de lavouras, obtidos nas regides sul, sudeste e centro-oeste do Brasil,
tém mostrado maiores rendimentos de graos, nas semeaduras de segunda quinzena de outubro
e do més de novembro (EMBRAPA, 2010). Nessa época ha maior disponibilidade hidrica
durante os periodos vegetativos e reprodutivos, as plantas apresentam maior porte e tendem a
produzir mais.

Entre os genotipos avaliados, determinadas linhagens apresentaram produtividade
semelhante ou superiores as melhores cultivares testemunhas. BCR1455 178 foi a mais
produtiva entre as linhagens, nos ensaios conduzidos na segunda e terceira época de
semeadura em Primavera do Leste na safra 2008/09 (PL3 e PL4). Em Nova Ubiratd na safra
2009/10 (NU) apresentou-se também como o gendtipo mais produtivo. Outras, como
BCR1459 189 e BCR 1455 178 mostraram-se tao produtivos quanto as cultivares padroes.

Considerando a reacdo a mancha alvo (MA), observou-se diferentes reagdes dos
gendtipos no oito ensaios (Tabela 5) com notas médias variando de 1,00 a 4,25. No ensaio
conduzido na primeira época de semeadura em Primavera do Leste na safra 2009/10 (PL5) as
médias foram elevadas devido a maior incidéncia do patégeno.

De modo geral, os gendtipos apresentaram-se resistentes a moderadamente resistentes.
Os genotipos BCR 1455 178, P98C81, DM 309 e UFV 18PM foram os mais resistentes na
maior parte dos ambientes.

Na Tabela 6 sao apresentadas as médias do carater altura de planta na maturagao
(APM). As médias variaram de 45,75 a 98,75 cm, intervalo considerado aceitdvel para
cultivares de soja pois a altura pode variar em razdo do genotipo, da época de semeadura, do
espacamento entre ¢ dentro de fileiras, do suprimento de umidade, da fertilidade do solo e das
demais condi¢des do meio (CARTER; HARTWIG, 1962).

A altura ideal de planta varia de 50 a 80 cm, nesse intervalo sdo reduzias as perdas na
colheita ou por acamamento. Plantas altas, com mais de 90 cm, geralmente ndo apresentam
boa resisténcia ao acamamento.

Os genotipos BCR 1455 178 e DM 309 foram os mais altos em todos ensaios, exceto
no ensaio conduzido em Nova Ubirata (NU). Nesse ensaio os gendtipos apresentaram as

menores alturas.
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As médias dos caracteres altura de insercdo da primeira vagem (AV) e acamamento
(AC) encontram-se nas Tabelas 7 ¢ 8. As médias da altura de inser¢do da primeira vagem
estdo dentro do intervalo satisfatério de altura, 10 a 20cm, que evita maiores perdas na
colheita.

Todos os genotipos apresentaram notas médias de acamamento menores que 2,50. O
ideal sao médias menores que 2,0, no entanto ¢ possivel obter altas produtividades de graos
com graus de acamamento até 2,5 sem perdas consideraveis (BONETTI, 1983; SEDIYAMA,
2009b).

Para o carater haste verde (HV) houve diferengas significativas entre os genotipos,
exceto no ensaio conduzido na terceira época de semeadura em Primavera do Leste na safra
2008/09 (PL4). De modo geral, os genétipos apresentaram-se tolerantes a haste verde, com
destaque para o genétipo BCR1070G 251 que apresentou maior tolerancia (Tabela 9). Por
outro lado, gendtipo BCR651G 75 apresentou-se mais sensivel. Em geral, linhagens em fase
final de selegdo que apresentam haste verde sdao eliminadas. Todavia, nem sempre as
condi¢des ambientais permitem a expressao da tolerdncia ou sensibilidade pois varias sdo as
causas da haste verde. Entre as principais estdo distirbios fisioldgicos causados por
percevejos, estresse hidrico (falta ou excesso) ou desequilibrio nutricional.

Na Tabela 10 sdao apresentadas as médias do stand (ST). No ensaio conduzido em
Pedra Preta na safra 2009/10 (PP) esse carater nao foi avaliado. Nos outros ensaios houve
diferencas significativas entre os gendtipos, exceto no ensaio conduzido na primeira época de
semeadura em Primavera do Leste na safra 2008/09. As médias variaram de 5,25 a 16
plantas.m™. No entanto, essas diferencas de magnitude nio ocasionaram diferencas
significativas na producdo de grao (PD).

Considerando as médias dos caracteres numero de dias para floracdo (DF) e maturacao
(DM) apresentadas nas Tabelas 11 e 12, verificou-se diferencas significativas em todos os
ensaios. Apenas no ensaio conduzido na segunda época de semeadura em Primavera do Leste
na safra 2009/10 (PL6) nao foi avaliado o carater dias para floracao.

De acordo com o numero de dias para maturagdo, os genotipos avaliados foram
classificados, considerando o ciclo no estado do Mato Grosso, em precoces, médios ¢ semi-
tardios. Os genotipos MSOY 8008 RR, BCR553G 306, BCR1067G 189, BCR1067G 210,
BCR1057G 162, BCR1070G 244, Valiosa RR, BCR1070G 229, BCR1070G 228, BCR1070G
231, BCR1070G 251, CD 219 RR e BCR1070G 246 foram classificados como precoces por

apresentar ciclo de 100 a 115 dias. No ciclo médio foram classificadas os gendtipos
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BCR945G 110, BCR892G 132, BCR1346 142, BCR945G 114, BCR1459 189, BCR1455 178
e UFV 18 PM, com ciclo de 116 a 120 dias. Por fim, apresentaram ciclo semi-tardio os
genotipos P98C81, BCR892G 140, BCR651G 75, DM 309 e BCR651G 68, com ciclo de 121
a 130 dias.

Deve-se ressaltar que a duracao do periodo do ciclo pode variar conforme o ano, a
temperatura, a época de semeadura, a latitude, a altitude, a incidéncia de doengas, a
distribuicao e o volume de chuvas.

As médias da reacdo dos genoétipos ao mildio (MD) sdo apresentadas na Tabela 13.
Houve diferencga significativa entre as médias apenas nos ensaios conduzidos na safra 2009/10
em Primavera do Leste, Pedra Preta e Nova Ubirata. De modo geral as médias foram menores
que 2,75, caracterizando tolerancia de todos os gendtipos, apesar de pequenas diferencas em
magnitude. O genotipo BCR553G 306 foi o mais tolerante e BCR945G 110 o mais sensivel.

As médias de todos os caracteres avaliados indicaram um comportamento diferencial
dos gendtipos nos oito ensaios, assim como a existéncia de variabilidade genética entre os

genotipos, justificando o estudo da interacdo genotipos ambientes.

4.1.3 Analise conjunta de variancia

O resumo da andlise conjunta de variancia dos ensaios estd apresentada na Tabelas 14.
As andlises foram realizadas separadamente para cada carater, pois os caracteres reacao a
mancha alvo (MA), stand (ST), dias para floragdo (DF) e reagdo ao mildio (MD) ndo foram
avaliados em todos ensaios.

Para os caracteres produtividade de graos (PD), altura de planta na maturagao (APM),
altura de insercao da primeira vagem (AV) e acamamento (AC), avaliados em todos ensaios, a
relagdo entre o maior quadrado médio do residuo da andlise indvidual e o menor ndo
ultrapassou 7:1. Dessa forma, os ensaios puderam ser avaliados de maneira conjunta (CRUZ
et al., 2004).

No entanto, foi constatado que, para os caracteres reagdo a mancha alvo (MA), haste
verde (HV), stand (ST), dias para floracdo (DF), dias para maturagdo (DM) e reacdo ao mildio
(MD), as variancias residuais dos ensaios ndo foram homogéneas. Diante disso, procedeu-se o
ajuste dos graus de liberdade do erro médio e da interagao genotipos x ambientes (GxA),
conforme o método de Cochran (1954).
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Tabela 14. Resumo da analise de varidncia conjunta dos caracteres produtividade de grdos (PD), altura de planta na maturagdo (APM), altura de
insercdo da primeira vagem (AV), acamamento (AC), reacdo a mancha alvo (MA), haste verde (HV), stand (ST), dias para floragao
(DF), dias para maturagdo (DM) e reacdo ao mildio (MD) avaliados em 26 gendtipos de soja em oito ensaios no estado do Mato

Grosso
EV PD APM AV AC MA
GL QM GL QM GL QM GL oM GL QM
Blocos/Amb. 24 272525,959 24 101,351 24 12,965 24 0,245 18 0,516
Genotipos (G) 25 2887431,963 ** 25 1647,028 ** 25 56,404 ** 25 1,579 ** 25 2,960 **
Ambientes (A) 7 102116581,953 ** 7 4390,919 ** 7 140,217 ** 7 2,244 % 5 64,945 **
GxA 175 1070875,470 ** 175 115384 ** 175 12246** 175 0,212 ** 71" 0,962 **
Residuo 600 291423,993 600 70,257 600 7,523 600 0,112 231" 0,502
Média 3457,57 71,10 11,69 1,22 2,27
CV(%) 15,61 11,79 23,44 27,28 31,10
EV HV ST DF DM MD
GL QM GL QM GL oM GL oM GL QM
Blocos/Amb. 24 0,306 21 17,924 21 7,431 24 14,592 21 0,066
Genotipos (G) 25 2,168 ns 25 24,080 ** 25 89,615 ** 25 616,735 ** 25 0,422 ns
Ambientes (A) 7 13,304 ** 6 699,056 ** 6 130,716 ** 7 2351,546 ** 6 13,736 **
Gx A 109’ 1,760 ** 92' 9,477 ** 97" 14,7 ** 128" 37,224 ** 99! 0,473 **
Residuo 352! 0,314 300" 7,237 316" 4,228 420" 7,087 326" 0,127
Média 1,36 9,65 44,53 116,11 1,41
CV(%) 41,16 27,87 4,62 2,29 25,24

" Valores ajustados pelo método de Cochran (1954), em razdo da heterogeneidade de QM s residuais.

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.
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Verificou-se efeitos genotipicos significativos (P< 0,01) para todos caracteres, exceto
para haste verde (HV) e reacdo ao mildio (MD). O efeito significativo de gendtipos na
presenca de interacdo GxA, também significativa, evidencia elevada variabilidade entre os
gendtipos para os caracteres avaliados no ensaios.

No entanto, a falta de significincia dos efeitos genotipicos ndo ¢é indicativo de
auséncia de variabilidade. A variancia genética que se detecta na analise conjunta corresponde
a média das variancias genéticas nos varios ambientes, subtraida a intera¢do. Por esta razao,
verifica-se, em certos casos, que, apesar de existir variabilidade genética nos ambientes, na
analise conjunta esta variabilidade ¢ nula.

Na Tabela 14 verificou-se também efeitos significativos (P< 0,01) para ambientes e
interacdo genotipos X ambientes em todos os caracteres. A significancia da interacdo GxA
indica que os genotipos apresentaram comportamento diferencial nos ambientes. A interagao
gendtipos x ambientes na soja cultivada no estado do Mato Grosso também foi evidenciada

por outros autores (BARROS et at., 2010; TOLDEDO et al., 2006).

4.1.4 Decomposicdo da interacdo genotipos x ambientes

Para determinar as causas da interacdo gendtipo x ambientes foi realizada sua
decomposic¢do nas partes simples e complexa. Além disso, foram estimados os coeficientes de
correlagdo fenotipica e genotipica para avaliar a similaridade dos ensaios quanto a sua
capacidade de discriminar os genotipos.

As fracdes simples e complexas da interacdo e as estimativas das correlagdes entre os
pares de ambientes, considerando todos caracteres avaliados, sdo apresentadas nas Tabelas 15
a24.

Na Tabela 15 sdo apresentadas as estimativas relativas ao carater produtividade de
graos (PD). Verificou-se predominancia de interagdo do tipo complexa, com estimativas
acima de 50%. Resultados semelhantes foram obtidos por Barros et al. (2010) em outros

ambientes no estado do Mato Grosso.
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Tabela 15. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples (% S) e complexa (C%) resultantes da decomposicdo da intera¢do entre
genotipos e pares de ambientes do carater produtividade de graos (PD) avaliado
em 26 genotipos de soja em oito ensaios no estado do Mato Grosso

AMB QMGA QMR Correlagdes Interacdo
Fenotipicas Genotipicas % S % C
PL1 PL2 1494453,90 32665141 4,58 ** -048 * 0,18 -14,54 114,54
PL1 PL3 1920850,28 225692,01 8,51 ** -0,33 0,34 1,77 98,23
PL1 PL4 1754599,96 32629249 5,38 ** -044 " 0,24 -8,16 108,16
PL1 PL5 479606,35 214065,66 2,24 ** 0,16 0,63 8,78 91,22
PL1 PL6 887020,00 20578421 4,31 ** -0,36 0,24 -16,56 116,56
PL1 PP 266756,26 148108,78 1,80 * 045 * 0,81 34,66 65,34
PL1 NU 2432019,74 252933,19 9,62 ** -0,69 " 0,17 -13,08 113,08
PL2 PL3 997304,12 374399,50 2,66 ** 0,50 " 0,80 33,29 66,71
PL2 PL4 1202985,43 47499998 2,53 ** 0,29 0,70 16,72 83,28
PL2 PL5 844500,39 362773,14 2,33 ** 0,16 0,61 21,39 78,61
PL2 PL6 556494,26 354491,70 1,57 ns 0,51 ™" 0,86
PL2 PP 1020759,23 296816,26 3,44 ** -0,23 0,37 13,27 86,73
PL2 NU 1160570,77 401640,68 2,89 ** 043 * 0,76 29,21 70,79
PL3 PL4 1070316,35 374040,58 2,86 ** 0,51 " 0,80 30,67 69,33
PL3 PL5 97716595 261813,74 3,73 ** 043 * 0,70 51,40 48,60
PL3 PL6 550239,02 253532,30 2,17 ** 0,77 *° 0,88 75,21 24,79
PL3 PP 1473006,67 195856,86 7,52 ** -0,15 0,44 29,77 70,23
PL3 NU 1481177,50 300681,28 4,93 ** 0,40 ~ 0,73 22,38 77,62
PL4 PL5 945398,45 36241422 2,61 ** 0,27 0,66 34,68 65,32
PL4 PL6 961735,98 354132,78 2,72 ** 0,29 0,68 29,59 70,41
PL4 PP 1270329,84 29645734 4,29 ** -0,23 0,40 20,31 79,69
PL4 NU 130442822 401281,76 3,25 ** 0,41 * 0,75 24,67 75,33
PL5 PL6 309715,21 24190594 1,28 ns 0,48 © 0,90
PLS PP  229410,12 184230,51 1,25 ns 045 © 0,90
PL5 NU 1280585,84 28905492 4,43 ** 0,20 0,59 37,15 62,85
PL6 PP  534492,28 175949,06 3,04 ** -0,11 0,42 2,51 97,49
PL6 NU 91125597 28077348 3,25 ** 052 " 0,76 52,97 47,03
PP NU 1667335,06 223098,04 7,47 ** -0,31 0,39 23,09 7691

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.
e " significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente.

+
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Tabela 16. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples (% S) e complexa (C%) resultantes da decomposi¢do da interacdo entre
genotipos e pares de ambientes do carater dias para floragdo (DF) avaliado em 26

gendtipos de soja em sete épocas de semeadura no estado do Mato Grosso

AMB OMGA QMR r Correlacdes Interagao
Fenotipicas Genotipicas % S % C
PL1 PL2 427 1,10 3,87 ** 079 *F 0,90 63,33 36,67
PLl PL3 527 1,49 3,55 ** 0,72 °° 0,87 56,33 43,67
PL1 PL4 645 1,21 533 ** 064 " 0,82 50,43 49,57
PL1 PL5 431 1,38 3,13 ** 0,79 ° 0,90 68,51 31,49
PL1 PP 5,95 1,33 4,46 ** 087 *F 0,93 74,45 25,55
PL1 NU 16,89 4,07 4,15 ** 047 * 0,76 32,12 67,88
PL2 PL3 1,61 1,92 0,84 ns 086 " 1,02
PL2 PL4 426 1,64 259 ** 0,61 *° 0,86 37,40 62,60
PL2 PL5 246 1,81 1,36 ns 0,76 0,96
PL2 PP 9,58 1,77 543 ** 0,80 " 0,85 79,78 20,22
PL2 NU 1486 4,51 330 ** 0,49 © 0,75 48,70 51,30
PL3 PL4 3,40 2,03 1,68 * 0,68 "° 0,92 43,97 56,03
PL3 PL5 2,65 2,19 121 ns 0,74 °F 0,97
PL3 PP 9,47 2,15 441 ** 0,81 *° 0,85 80,63 19,37
PL3 NU 1648 489 337 ** 041 © 0,71 43,04 56,96
PL4 PL5 3,92 1,92 2,04 ** 0,60 " 0,87 37,17 62,83
PL4 PP 11,60 1,87 6,19 ** 072 *F 0,81 73,07 26,93
PL4 NU 2427 4,61 526 ** 0,02 0,51 19,82 80,18
PL5 PP 1023 2,04 501 ** 0,80 *° 0,83 82,56 17,44
PL5 NU 1387 4,78 290 ** 0,54 *° 0,77 57,06 42,94
PP NU 2780 4,74 587 ** 0,33 0,68 18,09 81,91

* ¢ **: significativo a 5 ¢ 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.

Teth significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente.
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Tabela 17. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples (% S) e complexa (C%) resultantes da decomposi¢ao da interagdo entre
genotipos e pares de ambientes do carater dias para maturacdo (DM) avaliado em
26 genoétipos de soja em oito ensaios no estado do Mato Grosso

Correlacdes Interacao

AMB  QMGA QMR F — "
Fenotipicas Genotipicas % S % C

PLI PL2 16,31 533 3,06 ** 0,90 " ° 0,96 75,52 24,48
PL1 PL3 21,92 2,84 7,72 ** 0,90 "7 0,92 83,74 16,26
PLI PL4 57,72 3,11 18,53 ** 0,60 ' ° 0,70 74,69 25,31
PL1 PL5 14,71 3,56 4,14 ** 091 *F 0,96 70,10 29,90
PLI PL6 17,47 522 335 % (89 " 0,96 67,42 32,58
PL1 PP 2964 7,03 422 ** 0,80 0,92 59,00 41,00
PLI NU 4741 1,69 28,04 ** 076 ©° 0,75 84,64 15,36
PL2 PL3 1242 519 239 ** (88 "7 0,96 70,56 29,44
PL2 PL4 36,31 547 6,64 ** 0,56 " 0,73 63,05 36,95
PL2 PL5 12,71 591 2,15 = 091 *F 0,97 74,98 25,02
PL2 PL6 2096 7,57 277 ** 0,86 ' 0,95 68,97 31,03
PL2 PP 2125 938 227 ** (0,81 "7 0,94 56,29 43,71
PL2 NU 31,46 4,04 7,78 ** 0,66 0,77 68,80 31,20
PL3 PL4 19,64 298 6,60 ** 0,65 " 0,80 60,88 39,12
PL3 PL5 19,12 342 559 * 0,89 " 0,92 80,32 19,68
PL3 PL6 24,15 508 4,75 ** 0,87 7 0,91 79,58 20,42
PL3 PP 19,89 6,89 2,89 ** (0,8 ° 0,92 63,20 36,80
PL3 NU 1490 1,55 9,59 ** 0,77 7 0,85 70,57 29,43
PL4 PL5 46,50 3,69 12,59 ** 0,68 " 0,74 78,82 21,18
PL4 PL6 60,39 535 11,28 ** 0,54 7 0,68 70,21 29,79
PL4 PP 34,93 7,16 487 ** 0,67 " 0,77 73,60 26,40
PL4 NU 10,82 1,83 5,92 ** 051 *F 0,78 29,98 70,02
PL5 PL6 12,77 580 2,20 ** 0,92 "° 0,98 71,97 28,03
PL5 PP 12,11 761 1,59 * 092 °F 0,98 73,52 26,48
PL5 NU 41,05 227 18,08 ** 0,76 ~* 0,77 83,57 16,43
PL6 PP 24,67 927 2,66 ** 0,84 "7 0,94 62,98 37,02
PL6 NU 47,82 393 12,17 ** 0,74 0,75 82,95 17,05
PP NU 3327 574 580 ** 0,69 " 0,78 73,56 26,44

* ¢ **: significativo a 5 ¢ 1% de probabilidade pelo teste F.
* significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 1%.
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Tabela 18. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples (% S) e complexa (C%) resultantes da decomposi¢do da interacdo entre
genotipos e pares de ambientes do carater altura de planta na maturacdo (APM)
avaliado em 26 geno6tipos de soja em oito ensaios no estado do Mato Grosso

Correlagdes Interacao

AMB QOMGA QMR — —
Fenotipicas Genotipicas % S % C

T+

PL1 PL2 51,58 59,88 0,86 ns 0,83 1,02
PLI PL3 111,89 6624 1,69 * 063 ©F 0,90 40,31 59,69
PL1 PL4 203,95 87,96 2732 ** 049 © 0,81 30,22 69,78
PLI PL5 119,53 7295 1,64 * 062 'F 0,90 38,94 61,06
PL1 PL6 111,36 64,99 1,71 * 0,66 ' 0,91 41,71 58,29
PLI PP 11520 64,89 1,78 * 066 " 0,91 41,40 58,60
PL1 NU 82,84 4584 181 * 0,71 *° 0,91 52,70 47,30
PL2 PL3 7741 6554 1,18 ns 0,70 " 0,97
PL2 PL4 17536 8726 2,01 ** 053 *° 0,83 37,11 62,89
PL2 PL5 7849 7225 1,09 ns 072 " 0,98
PL2 PL6 46,28 6430 0,72 ns 084 *° 1,04
PL2 PP 80,17 64,19 125 ns 074 ©F 0,97
PL2 NU 5596 4514 124 ns 0,75 *° 0,97
PL3 PL4 205,03 93,63 2,19 ** 045 © 0,79 30,36 69,64
PL3 PL5 93,96 78,61 120 ns 067 ' 0,96
PL3 PL6 117,28 70,66 1,66 * 0,60 " © 0,89 37,56 62,44
PL3 PP 117,87 70,56 1,67 * 061 *° 0,90 38,88 61,12
PL3 NU 11643 51,51 226 ** 049 © 0,82 30,59 69,41
PL4 PL5 217,79 100,34 2,17 ** 043 *© 0,79 27,53 72,47
PL4 PL6 23526 9238 2,55 ** 040 © 0,76 2451 75,49
PL4 PP 226,65 9228 246 ** 043 © 0,78 2621 73,79
PL4 NU 206,39 7323 282 ** 040 © 0,73 32,99 67,01
PL5 PL6 49,87 77,37 0,64 ns 084 *° 1,06
PL5 PP 64,60 7726 0,84 ns 080 ' © 1,03
PL5 NU 69,12 5821 1,19 ns 0,74 *° 0,97
PL6 PP 7920 6931 1,14 ns 0,76 0,98
PL6 NU 73,15 5026 1,46 ns 0,74 *° 0,94
PP NU 48,12 50,16 0,96 ns 085 ' 1,00

* e **: significativo a 5 e 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.
“ e "": significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente.
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Tabela 19. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples (% S) e complexa (C%) resultantes da decomposicdo da interacdo entre
genotipos e pares de ambientes do carater altura de insercao da primeira vagem
(AV) avaliado em 26 gend6tipos de soja em oito ensaios no estado do Mato Grosso

AMB OMGA QMR F Correlacgoes Interacao

Fenotipicas Genotipicas % S % C

PL1 PL2 1833 5,63 326 ** 045 ° 0,67 68,14 31,86

PL1 PL3 21,12 6,88 3,07 ** 0,27 0,63 47,74 5226

PL1 PL4 2242 731 3,07 ** 0,24 0,63 36,31 63,69

PL1 PL5 1943 6,08 3,19 ** 0,37 0,66 5434 45,66

PL1 PL6 2633 13,70 1,92 ** 0,31 0,74 19,01 80,99

PL1 PP 2464 11,16 221 ** 0,32 0,73 21,50 78,50

PL1 NU 16,97 6,64 255 ** 0,49 * 0,76 5327 46,73

PL2 PL3 4,13 341 121 ns 0,28 0,84

PL2 PL4 6,48 384 1,69 * 0,13 0,63 15,65 84,35

PL2 PL5 3,34 2,61 128 ns 042 0,88

PL2 PL6 16,94 1023 1,66 * 0,08 0,56 38,35 61,65

PL2 PP 1449 7,68 1,89 * 0,10 0,57 35,66 64,34

PL2 NU 524 3,17 1,65 * 034 0,77 2922 70,78

PL3 PL4 7,29 508 1,43 ns 0,16 0,69

PL3 PL5 4,46 386 1,16 ns 0,36 0,90

PL3 PL6 16,19 11,48 141 ns 0,20 0,69

PL3 PP 1244 893 139 ns 0,32 0,78

PL3 NU 6,21 442 141 ns 0,30 0,30

PL4 PL5 6,01 429 1,40 ns 0,31 0,80

PL4 PL6 11,79 11,91 099 ns 0,50 ** 1,01

PL4 PP 6,32 936 0,67 ns 0,73 " 1,17

PL4 NU 5,16 485 1,06 ns 0,51 *F 0,97

PL5 PL6 13,50 10,68 126 ns 0,38 0,83

PL5 PP 1341 8,14 1,65 * 0,25 0,70 3430 65,70

PL5 NU 3,72 3,62 1,03 ns 0,59 °° 0,99

PL6 PP 1503 15,76 095 ns 0,48 1,03

PL6 NU 9,68 1124 0,86 ns 062 " 1,08

PP NU 11,81 8,70 1,36 ns 041 * 0,84

* ¢ **: significativo a 5 ¢ 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.

Teth significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente.
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Tabela 20. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples (% S) e complexa (C%) resultantes da decomposi¢do da intera¢do entre
gendtipos e pares de ambientes do carater stand (ST) avaliado em 26 genétipos de

soja em sete ensaios no estado do Mato Grosso

AMB QMGA QMR “Correlagées ’ Interacao

Fenotipicas Genotipicas % S % C

PL1 PL2 5,70 6,04 094 ns 0,01 0,45

PL1 PL3 6,15 4,68 1,32 ns 0,30 0,80

PL1 PL4 894 491 1,82 * 0,29 0,69 4233 57,67

PL1 PL5 437 1,52 2,87 ** 0,01 0,53 3,38 96,62

PL1 PL6 3,03 1,97 1,54 ns 0,22 0,72

PL1 NU 8,29 2,65 3,13 ** 0,03 0,52 17,69 82,31

PL2 PL3 9,77 896 1,09 ns 0,04 0,66

PL2 PL4 13,39 9,19 1,46 ns -0,01 0,48

PL2 PL5 537 580 0,92 ns 0,17 0,35

PL2 PL6 4,72 6,26 0,75 ns 0,19 -0,52

PL2 NU 8,83 6,93 128 ns 0,15 0,72

PL3 PL4 742 783 095 ns 0,54 1,03

PL3 PL5 6,11 443 1,38 ns 0,35 0,81

PL3 PL6  7.80 4,88 1,59 * 0,07 0,57 19,14 80,86

PL3 NU 8,51 556 1,53 ns 0,34 0,80

PL4 PL5 88l 4,67 1,88 * 0,33 0,72 37,71 62,29

PL4 PL6 7,56 512 147 ns 045 ° 0,80

PL4 NU 10,16 580 1,75 * 0,37 0,79 22,83 77,17

PL5 PL6 2,11 1,74 121 ns 055 *° 0,94

PL5 NU 3,08 241 127 ns 0,73 0,81

PL6 NU 4,46 2,85 1,56 ns 057 *° 0,86

* e **: significativo a 5 e 1% de probabilidade pelo teste F; ns — nédo significativo.
e ' ": significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente.

+
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Tabela 21. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples (% S) e complexa (C%) resultantes da decomposi¢ao da interagdo entre
genotipos e pares de ambientes do carater acamamento (AC) avaliado em 26

gendtipos de soja em oito ensaios no estado do Mato Grosso

AMB OMGA QMR F Correlagdes Interacao

Fenotipicas Genotipicas % S % C

PLl PL2 0,17 0,16 1,03 ns 075 " 1,00

PL1 PL3 024 0,10 246 ** 061 " 0,78 70,08 29,92

PL1 PL4 037 0,09 3,96 ** 0,16 0,56 46,88 53,12

PL1 PL5 0,18 0,15 1,19 ns 073 7 0,97

PL1 PL6 0,39 0,08 4,77 ** -0,09 0,48 59,92 40,08

PL1 PP 0,29 0,16 1,79 * 0,59 0,38 36,18 63,82

PLl NU 027 0,14 1,95 ** 051 " 0,80 52,15 47,85

PL2 PL3 0,18 0,11 1,61 * 0,64 " 0,86 68,35 31,65

PL2 PL4 0,22 0,11 2,02 ** 053 " 0,76 65,84 34,16

PL2 PL5 0,11 0,17 066 ns 082 "7 1,07

PL2 PL6 032 0,10 3,32 ** -0,12 0,46 54,59 4541

PL2 PP 0,18 0,18 1,00 ns 0,73 ©° 1,00

PL2 NU 0,20 0,15 127 ns 058 " 0,91

PL3 PL4 0,05 0,04 1,018 ns 053 "7 0,94

PL3 PL5 022 0,10 2,17 ** 053 " 0,77 60,06 39,94

PL3 PL6 0,07 0,03 2,19 ** 0,08 0,55 29,09 70,91

PL3 PP 0,27 0,11 2,41 ** 047 © 0,73 57,72 42,28

PL3 NU 0,10 0,09 1,17 ns 0,36 0,90

PL4 PL5 0,26 0,10 2,61 ** 042 © 0,69 59,15 40,85

PL4 PL6 0,05 0,03 1,87 * 0,15 0,62 2484 75,16

PL4 PP 0,25 0,11 232 ** 057 " 0,75 72,01 27,99

PL4 NU 0,09 0,08 1,08 ns 040 * 0,95

PL5 PL6 0,32 0,09 3,66 ** 0,03 0,51 61,96 38,04

PL5 PP 0,22 0,17 129 ns 067 7 0,95

PL5 NU 0,28 0,14 1,94 ** 0,37 0,74 37,36 62,64

PL6 PP 0,33 0,10 3,46 ** 0,19 0,55 70,84 29,16

PL6 NU 0,12 0,07 1,61 *  -0,08 0,42 31,31 68,69

PP NU 0,19 0,15 124 ns 069 "7 0,94

* ¢ **: significativo a 5 ¢ 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.

Teth significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente.
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Tabela 22. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples (% S) e complexa (C%) resultantes da decomposi¢ao da interagdo entre
genotipos e pares de ambientes do carater haste verde (HV) avaliado em 26

gendtipos de soja em oito ensaios no estado do Mato Grosso

AMB OMGA QMR F Correlacgoes Interacao
Fenotipicas Genotipicas % S % C
PL1 PL2 3,05 025 12,01 ** -0,03 0,50 80,91 19,09
PL1 PL3 427 0,28 15,50 ** -049 * 0,34 17,08 82,92
PL1 PL4 2,96 0,27 10,96 ** 0,12 0,51 85,77 14,23
PL1 PL5 2,00 0,31 641 ** 072 "7 0,71 87,64 12,36
PL1 PL6 3,00 027 10,97 ** 0,08 0,51 72,66 27,34
PL1 PP 2,93 0,37 7,88 ** 020 0,56 54,00 46,00
PLl NU 1,58 0,42 3,78 ** 070 " 0,84 65,17 34,83
PL2 PL3 029 0,05 588 ** 026 0,58 61,09 38,91
PL2 PL4 0,05 0,04 1,11 ns -0,03 0,26
PL2 PL5 029 0,09 3,34 ** 0,12 0,45 35,46 64,54
PL2 PL6 0,05 0,05 1,14 ns 051 " 0,94
PL2 PP 0,34 0,15 2,34 ** -0,15 0,43 38,15 61,85
PL2 NU 1,03 0,19 534 * 0,18 0,47 61,56 38,44
PL3 PL4 0,35 0,07 521 ** -0,06 0,48 4787 52,13
PL3 PL5 0,81 0,11 7,46 ** -045 " 0,22 -19.84 119,84
PL3 PL6 037 0,07 530 ** 0,06 0,53 25,48 74,52
PL3 PP 0,47 0,17 2,79 ** 0,23 0,66 12,17 87,83
PL3 NU 1,73 021 8,03 ** -042 * 0,28 7,40 107,40
PL4 PL5 023 0,10 224 * 0,25 0,61 58,50 41,50
PL4 PL6 0,09 0,06 141 ns 0,06 0,57
PL4 PP 0,32 0,16 1,99 ** -0,06 0,47 45774 54,26
PL4 NU 091 0,21 435 *x 022 0,54 77,98 22,02
PL5 PL6 0,35 0,11 331 ** -0,13 0,42 9,37 90,63
PL5 PP 0,31 020 1,52 ns 042 ° 0,84
PL5 NU 041 025 1,62 * 0,82 " 0,92 81,46 18,54
PL6 PP 0,39 0,16 2,39 ** 0,11 0,42 14,08 85,92
PL6 NU 1,12 021 526 * 0,18 0,44 39,89 60,11
PP NU 1,00 0,31 3,22 ** 023 0,63 28,88 71,12

* ¢ **: significativo a 5 ¢ 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.
Teth significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente.
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Tabela 23. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples (% S) e complexa (C%) resultantes da decomposi¢ao da interagdo entre
gendtipos e pares de ambientes do carater reagdo a mancha alvo (MA) avaliado
em 26 genotipos de soja em seis ensaios no estado do Mato Grosso

Correlacdes Interacao

AMB QMGA QMR " -
Fenotipicas Genotipicas % S % C

PL1 PL2 127 0,48 2,66 ** 0,03 0,51 46,57 53,43
PL1 PL3 0,62 046 136 ns 0,78 0,91

PLI PL4 0,90 0,42 2,12 ** 058 0,72 80,16 19,84
PL1 PL5 0,88 0,50 1,75 * 0,52 °F 0,83 4439 5561
PLI PL6 0,44 0,52 085 ns 0,80 " 1,02

PL2 PL3 0,28 0,13 2,14 ** 0,09 0,58 10,27 89,73
PL2 PL4 0,19 0,10 1,91 ** 0,04 0,54 223 97,77
PL2 PL5 0,61 0,18 3,40 ** -0,13 0,42 14,01 85,99
PL2 PL6 0,99 0,19 5,19 ** 0,11 0,46 30,66 69,34
PL3 PL4 0,12 0,08 1,52 ns 0,64 0,90

PL3 PL5 029 0,16 1,82 * 0,59 " 0,87 46,34 53,66
PL3 PL6 0,44 0,17 2,55 ** 0,72 *F 0,84 71,63 28,37
PL4 PL5 024 0,13 1,94 ** 0,73 " 0,85 77,03 22,97
PL4 PL6 0,52 0,14 3,79 ** 0,72 *F 0,75 84,80 15,20
PL5 PL6 041 022 1,90 ** 071 0,91 5325 46,75

* e **: significativo a 5 e 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.
“ e "": significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente.
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Tabela 24. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples (% S) e complexa (C%) resultantes da decomposi¢ao da interagdo entre
genotipos e pares de ambientes do carater reagdo ao mildio (MD) avaliado em 26

genotipos de soja em sete ensaios no estado do Mato Grosso

AMB OMGA QMR F conelaQGGS . Interacao

Fenotipicas Genotipicas % S % C

PL2 PL3 0,08 0,12 0,66 ns 0,44 1,97

PL2 PL4 0,15 0,15 1,03 ns -0,10 1,21

PL2 PL5 0,06 0,08 0,81 ns 0,44 1,28

PL2 PL6 0,07 0,08 0,98 ns 0,24 1,05

PL2 PP 0,08 0,08 0,97 ns 0,21 1,09

PL2 NU 0,84 0,14 6,07 ** 0,20 0,56 57,20 42,80

PL3 PL4 0,13 0,12 1,09 ns 0,01 0,54

PL3 PL5 0,05 0,05 0,96 ns 0,56 *° 1,02

PL3 PL6 0,06 0,05 1,1l ns 045 0,93

PL3 PP 0,07 0,06 1,17 ns 0,31 0,86

PL3 NU 0,96 0,11 8,42 ** 0,04 0,49 45,63 54,37

PL4 PL5 0,11 0,08 1,51 ns -0,28 -0,27

PL4 PL6 0,09 0,08 1,19 ns -0,13 0,21

PL4 PP 0,12 0,09 1,45 ns  -0,40 2,36

PL4 NU 0,79 0,14 5,66 ** 0,30 0,59 65,06 34,94

PL5 PL6 0,02 0,00 580 ** 047 ° 0,75 29,98 70,02

PL5 PP 0,01 0,01 0,97 ns 0,76 " 1,01

PL5 NU 0,92 0,07 13,65 ** -0,07 0,49 62,93 37,07

PL6 PP 0,02 0,01 1,14 ns 0,67 0,97

PL6 NU 0,95 0,07 14,12 ** 0,26 0,46 62,82 37,18

PP NU 096 0,08 12,60 ** -0,22 0,46 57,14 42,86

**: significativo a 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.

+

e ' : significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente.
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A presenca de interagdo complexa indica a inconsisténcia da superioridade dos
genotipos com a variagdo ambiental, com genotipos de desempenho superior em um ambiente
mas ndo em outros (CRUZ et al., 2004). A predominancia da interagdo complexa para
produtividade pode ser explicada, em parte, pela natureza quantitativa do carater, sendo
controlado por varios genes e muito influenciado pelo ambiente.

As estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipica foram baixas e variaram
conforme os pares de ambientes envolvidos. Deve-se destacar o par envolvendo os ensaios
conduzidos na primeira época de semeadura em Primavera do Leste na safra 2007/08 (PL1) e
em Nova Ubiratd (NU), pois nesse a correlagdo foi significativa, negativa e de elevada
magnitude. Além disso, a interagdo foi do tipo complexa, com valor superior a 100% devido a
correlacdo negativa (113,08%). Tal comportamento contraditério entre os ambientes traz
sérias implicagdes para recomendacdo de genoétipos, principalmente porque os melhores
gendtipos em um ambiente sdo os piores no outro. Uma das alternativas para lidar com esse
problema seria a recomendagao de genotipos para cada ambiente separadamente.

Somente os ensaios conduzidos em Primavera do Leste na segunda época de
semeadura das safras 2008/09 e 2009/10 (PL3 e PL6) apresentaram estimativas de correlagdo
significativas acima de 0,7, além de apresentarem interagdo do tipo simples.

Para os caracteres dias para floragao (DF) e dias para maturacdo (DM) verificou-se
predominancia da interacdo do tipo simples e estimativas dos coeficientes de correlacao altas
e significativas para a maioria dos pares de ambientes (Tabelas 16 e 17).

A interacdo simples representa apenas mudancas na magnitude do comportamento
genotipico, sem alteracdo da ordem dos genoétipos ao longo dos ambientes. Tal fato permite
determinar de maneira mais confidvel o ciclo dos genotipos.

As estimativas dos coeficientes de correlacdo fenotipica do carater dias para floragao
variaram de 0,02 a 0,79. As estimativas mais altas de correlagdo predominaram, exceto para
os pares de ambientes que envolveram o ensaio conduzido em Nova Ubiratd (NU). Esses
pares de ambientes também apresentaram interacdes do tipo complexa. Isso pode ser
explicado pela localiza¢do do ensaio de Nova Ubirata, em uma regido de baixa latitude (13°
247 28" S), onde os gendtipos ndo adaptados tendem a florescer mais precocemente.

Considerando os caracteres altura de planta na maturagcdo (APM), altura de inser¢do da

primeira vagem (AV) e stand (ST), observou-se predominancia das interagdes do tipo
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complexa (Tabelas 18, 19 e 20). Nos pares de ambientes que ndo apresentaram interagao
genotipos X ambientes significativa nao foi realizada sua decomposicgao.

As estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipica entre pares de ambientes
foram significativas e mais altas para altura de planta do que para stand e altura de inser¢do da
primeira vagem.

Na tabela 21 sdo apresentadas as estimativas relativas ao carater acamamento (AC).
Verificou-se predomindncia de interagdo do tipo simples. No entanto, para os carater haste
verde (HV), reacdo a mancha alvo (MA) e reagdo ao mildio (MD) ndo houve predominancia
de nenhum tipo de interacdo (Tabelas 22, 23 e 24). Além disso, as estimativas dos

coeficientes de correlacdo fenotipica variaram conforme os pares de ambientes.
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4.1.5 Adaptabilidade e estabilidade

As andlises de adaptabilidade e estabilidade foram realizadas para os caracteres
produtividade de graos (PD), reacdo a mancha alvo (MA) e reacdo ao mildio (MD),
empregando-se os métodos centrdéide proposto por Rocha et al. (2005) modificado por
Nascimento et al. (2009), Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998) e
Dimensionamento Otimo da Rede de Ambientes (DORA) proposto no presente trabalho.

Para avaliar a adaptabilidade e estabilidade dos gendtipos para os caracteres reagdo a
mancha alvo (MA) e ao mildio (MD), as notas visuais de infec¢do tiveram sua escala
invertida. Assim, os génotipos com as maiores notas sao considerados como mais resistentes e

os gendtipo com menor nota, mais sensiveis.

415.1. Método centréide modificado

Nas tabelas 25 a 27 sdo apresentadas as classificacdes dos gendtipos quanto a
adaptabilidade e estabilidade pelo método centroide modificado para os caracteres
produtividade de graos (PD), reacdo a mancha alvo (MA) e reagdo ao mildio (MD).

O percentual de variancia explicada pelos dois primeiros componentes principais foi
de 70,21 % para produtividade de graos, 81,54 % para reacdo a mancha alvo e 72,05 % para
reacdo ao mildio. Esses valores sdo suficientes para interpretacdo dos dados e classificagao
dos genotipos (BARROS et al., 2010; JOHNSON; BERNARD, 1999; NASCIMENTO et al.,
2009).

A classificagdo dos genotipos quanto a adaptabilidade e estabilidade para
produtividade de graos (PD) esta apresentada na Tabela 25. Observou-se que 23 genétipos
foram classificados como de média adaptabilidade geral (classe V). Os gendtipos com maior
probabilidade de pertencer a esta classe foram BCR1070G 228, BCR1070G 229, BCR1070G
251, BCR1070G 244, Valiosa RR, BCR945G 114, BCR892G 140, BCR651G 75, BCR1346
142 e BCR892G 132, todos com probabilidade maior que 30%.
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A linhagem BCR1455 178 foi a mais produtiva (4125,13 kg.ha™) e classificada como

de méxima adaptabilidade geral (classe I). A probabilidade associada a classificagdo do

gendtipo foi de 23,2%, valor que representa boa confiabilidade de recomendagdo. As

cultivares P98C81 e DM 309 foram classificados como de média adaptabilidade especifica a

ambientes desfavoraveis (classe VI), com probabilidades de 24,1% e 26%, respectivamente.

Tabela 25. Classificagdo dos 26 gendtipos de soja quanto a adaptabilidade ¢ estabilidade de
comportamento pelo método centréide modificado' para carater produtividade de
graos (PD) avaliado em oito ambientes no estado do Mato Grosso

. . .. Prob Prob Prob Prob Prob Prob Prob
Gendtipos Média Classif.

O ) (I av) (V) (VD (VI

20 BCR1455178 4125,13 I 0,232 0,096 0,105 0,074 0,145 0,171 0,177
23 DM 309 3918,69 VI 0,174 0,110 0,084 0,072 0,166 0,260 0,135
26 UFV 18 PM 3810,59 VvV 0,158 0,099 0,104 0,080 0,206 0,180 0,174
22 P98C81 3789,31 Vvl 0,139 0,106 0,085 0,076 0,219 0,241 0,135
7 BCR1459 189 3676,06 V 0,125 0,093 0,097 0,080 0,282 0,171 0,153
11 BCR1070G 251 3672,78 'V 0,103 0,083 0,083 0,072 0,374 0,157 0,128
12 Valiosa RR 364191 vV 0,101 0,091 0,095 0,086 0,351 0,145 0,132
15 MSOY 8008RR 3631,75 v 0,122 0,116 0,106 0,102 0,240 0,176 0,138
25 BCRI1346 142 362466 V 0,112 0,090 0,097 0,082 0,319 0,152 0,148
3 BCR892G 132 3609,59 VvV 0,105 0,073 0,130 0,080 0,302 0,115 0,195
13 BCR892G 140 360428 V 0,107 0,076 0,105 0,076 0,341 0,129 0,166
4 CD219RR 3566,72 VvV 0,107 0,111 0,106 0,110 0,280 0,152 0,133
6 BCR1070G 244 3508,34 V0,095 0,097 0,097 0,099 0,351 0,140 0,122
5 BCR945G 114 3493,03 vV 0,100 0,098 0,091 0,089 0,344 0,154 0,123
8 BCR651G75 3447,78 VvV 0,102 0,082 0,121 0,091 0,321 0,121 0,163
9 BCRI1070G 229 3325,75 vV 0,083 0,089 0,097 0,108 0,394 0,116 0,113
18 BCR1070G 228 327884 'V 0,079 0,087 0,092 0,106 0,418 0,111 0,107
2 BCRI1070G 231 3252,25 v 0,092 0,123 0,101 0,147 0,286 0,138 0,114
1 BCR651G68 323347 VvV 0,103 0,093 0,145 0,120 0,261 0,120 0,159
10 BCR945G 110 3226,63 vV 0,096 0,142 0,095 0,139 0,261 0,155 0,111
16 BCR553G 306 3160,97 VvV 0,092 0,113 0,110 0,153 0,286 0,128 0,120
14 BCR1070G 246 3157,22 'V 0,097 0,126 0,112 0,166 0,243 0,135 0,121
19 BCR1067G 189 3113,41 vV 0,095 0,088 0,195 0,147 0,217 0,107 0,152
24 BCR1057G 162 3110,81 v 0,095 0,108 0,122 0,153 0,268 0,125 0,129
21 BCR1067G 210 3013,66 V 0,091 0,101 0,132 0,171 0,261 0,115 0,129
17 BCR1057G 157 2903,38 VvV 0,087 0,105 0,128 0,226 0,226 0,111 0,118

Média 3457,58

'Class.: classificagiio; Prob.: probabilidade; Classe I: Maxima adaptabilidade geral; Classe II:
Maxima adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; Classe III: Maxima adaptabilidade
especifica a ambientes desfavoraveis; Classe IV: Minima adaptabilidade; Classe V: Média
adaptabilidade geral; Classe VI: Média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; Classe
VII: Média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis.
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Na Figura 1 ¢ apresentada a dispersao grafica dos 26 genotipos (codificados por
numeros) no plano formado pelos dois primeiros componentes principais. Observa-se a
distribui¢do da maioria dos gendtipos nas proximidades do idedtipo V (média adaptabilidade
geral). Os genotipos BCR1455 178 (20), DM 309 (23), UFV 18 PM (26) e P98C81 (22), pela
inspe¢do visual sdo classificados como gendtipos de média adaptabilidade especifica a
ambientes desfavoraveis (classe VI). No entanto, apenas DM 309 e P98C81 apresentam maior
probabilidade de serem classificados desta forma.

Houve uma distor¢do na representacdo grafica pois os dois primeiros componentes
explicaram 70,21 % da variagdo existente nos dados. Por isso a melhor classificagdo do
genotipos se da pelo célculo das probabilidades, uma vez que ndo ha interferéncia da

distor¢do grafica.

CpP2

L 3

CM

Figura 1. Dispersdo grafica dos dois primeiros componentes principais dos 26 genoétipos de soja, para
o carater produtividade de graos (PD) avaliado em oito ambientes no estado do Mato
Grosso. Os sete pontos numerados com algarismos romanos representam os ideétipos. I:
maxima adaptabilidade geral; II: maxima adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis;
IIl: maxima adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis; IV: minima
adaptabilidade; V: média adaptabilidade geral; VI: média adaptabilidade especifica a
ambientes favoraveis; VII: média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis.
CP1: componente principal 1; CP2: componente principal 2.
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Na Tabela 26 ¢ apresentada a classificacdo dos genotipos quanto a adaptabilidade e
estabilidade para reagdo a mancha alvo (MA). Observou-se que 17 genoétipos foram
classificados como de média adaptabilidade geral (classe V). Os genotipos com maior
probabilidade de pertencer a esta classe foram BCR1070G 251, BCR1070G 229, CD 219 RR
e BCR651G 75, todos com probabilidade maior que 30%.

As linhagens BCR1057G 157, BCR1067G 210, BCR553G 306 e BCR1057G 162
foram classificados como de minima adaptabilidade (classe IV). Esses gendtipos receberam
esta classificacdo pois foram os mais sensiveis em todos ambientes onde reagdo a mancha
alvo foi avaliada. Além disso, apresentaram as menores médias de produtividade de graos,
resultado que inviabilizaria sua recomendacdo apesar de serem classificados como média
adaptabilidade geral.

Os genotipos DM 309, P98C81, UFV18 PM e Valiosa RR foram classificados como
de média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis (classe VII). A linhagem
BCR1455 178 foi classificada novamente como de maxima adaptabilidade geral (classe I).

Os genotipos considerados de ampla adaptabilidade e adaptabilidade especifica a
ambientes desfavoraveis podem ser considerados resistentes a mancha alvo pois apresentam
tolerancia mesmo em ambientes com maior concentragdo do patogeno (ambientes
desfavoraveis).

A linhagem BCR1455 178 merece destaque pois foi a mais resistente a mancha alvo,
além de apresentar ampla adaptabilidade e elevada média para produtividade de graos.

Na Figura 2 ¢ apresentada a dispersdo grafica dos 26 genotipos (codificados por
numeros) para reagdo a mancha alvo (MA). Observa-se a distribuicdo da maioria dos
gendtipos nas proximidades do idedtipo V (média adaptabilidade geral). Os gendtipos DM
309 (23), UFV 18 PM (26), Valiosa RR (12) e P98C81 (22), pela inspecdo visual sdo
classificados como gendétipos de média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis
(classe VI).

Mesmo com a distorcdo na representacdo grafica, ¢ possivel verificar que a
classificagdo dos gendtipos pela proximidade aos ideotipos ¢ concordante com a classificacao
pelo calculo das probabilidades. Isso foi possivel pois os dois primeiros componentes

explicaram 81,54 % da variagdo existente nos dados.
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Tabela 26. Classificagdo dos 26 gendtipos de soja quanto a adaptabilidade ¢ estabilidade de
comportamento pelo método centréide modificado' para carater reagdo 4 mancha
alvo (MA) avaliado em sete ambientes no estado do Mato Grosso

rob Prob Prob Prob Prob Prob Prob
a n av) vy (vh (Vi)
20 BCR1455 178 4,41 I 0,471 0,045 0,088 0,040 0,086 0,097 0,173

Genotipos Média® Classif.

22 P98C8l1 4,34 vl 0,279 0,041 0,125 0,040 0,082 0,081 0,353
23 DM 309 4,31 vl 0,295 0,044 0,120 0,042 0,092 0,091 0,317
26 UFV 18 PM 4,13 vl 0,189 0,071 0,130 0,066 0,178 0,177 0,190
25 BCR1346 142 4,03 v 0,160 0,075 0,132 0,071 0,204 0,173 0,184
12 Valiosa RR 3,99 vl 0,167 0,073 0,175 0,074 0,166 0,146 0,198

10 BCR945G 110 3,98
15 MSOY 8008RR 3,98
5 BCRY45G 114 3,90
7 BCR1459 189 3,85
6 BCR1070G 244 3,82
11 BCRI1070G 251 3,76
9 BCRI1070G 229 3,69
8 BCR651G 75 3,61
4 CD219RR 3,59
3
1

0,148 0,073 0,133 0,071 0,225 0,182 0,169
0,122 0,072 0,094 0,065 0,271 0,253 0,124
0,119 0,081 0,102 0,075 0,279 0,218 0,126
0,128 0,077 0,132 0,078 0,258 0,175 0,152
0,122 0,098 0,108 0,091 0,244 0,211 0,127
0,087 0,068 0,090 0,069 0,426 0,160 0,101
0,088 0,085 0,089 0,086 0,377 0,178 0,098
0,076 0,123 0,073 0,109 0,328 0,212 0,079
0,078 0,109 0,076 0,104 0,347 0,206 0,082
0,088 0,131 0,087 0,128 0,274 0,200 0,093
0,086 0,158 0,085 0,156 0,243 0,182 0,090
0,086 0,153 0,087 0,164 0,244 0,175 0,091
0,087 0,103 0,099 0,127 0,328 0,158 0,099
0,087 0,168 0,084 0,150 0,229 0,192 0,090
0,082 0,169 0,082 0,177 0,234 0,169 0,086
0,085 0,140 0,092 0,174 0,252 0,163 0,093
0,079 0,165 0,083 0,220 0,215 0,154 0,084
0,085 0,162 0,092 0,230 0,193 0,146 0,092
0,080 0,173 0,084 0,228 0,202 0,149 0,085
0,062 0,173 0,066 0,398 0,128 0,107 0,066

BCR892G 132 3,54
BCR651G 68 3,53
19 BCR1067G 189 3,52
13 BCR892G 140 3,48
14 BCR1070G 246 3,46
2 BCRI1070G 231 3,45
18 BCR1070G 228 3,38
17 BCR1057G 157 3,35
21 BCR1067G 210 3,30
16 BCR553G 306 3,28
24 BCRI1057G 162 3,11
Média 3,72
'Class.: classificagdo; Prob.: probabilidade; Classe I: Maxima adaptabilidade geral; Classe II:
Maxima adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; Classe III: Maxima adaptabilidade
especifica a ambientes desfavoraveis; Classe IV: Minima adaptabilidade; Classe V: Média
adaptabilidade geral; Classe VI: Média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; Classe
VII: Média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis.
*Nota 1,0 — acima de 51% da area foliar infectada; Nota 5,0 — 0% da area foliar infectada.
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Figura 2. Dispersdo grafica dos dois primeiros componentes principais dos 26 gendtipos de
soja, para o carater reacdo a mancha alvo (MA) avaliado em sete ambientes no
estado do Mato Grosso. Os sete pontos numerados com algarismos romanos
representam os idedtipos. [: maxima adaptabilidade geral; II: mdéxima
adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; III: maxima adaptabilidade
especifica a ambientes desfavoraveis; IV: minima adaptabilidade; V: média
adaptabilidade geral; VI: média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis;
VII: média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis. CP1: componente
principal 1; CP2: componente principal 2.
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Na Tabela 27 ¢ apresentada a classificagdo dos gendtipos quanto a adaptabilidade e
estabilidade para reagdo ao mildio (MD). Observou-se que 10 genotipos foram classificados
como de média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis (classe VII). As
linhagens BCR553G 306 e BCR1057G 162 foram classificadas de maxima adaptabilidade
geral (classe I).

Os gendtipos considerados de ampla adaptabilidade (classe I) e adaptabilidade
especifica a ambientes desfavoraveis (classe VII) podem ser considerados resistentes ao
mildio pois apresentaram tolerancia mesmo em ambientes com maior concentragdo do
patogeno (ambientes desfavoraveis).

Embora as linhagens BCR553G 306 e BCR1057G 162 tenham sido as mais
resisténtes ao mildio, apresentaram as baixas médias de produtividade de graos (PD) e
suscetibilidade a mancha alvo (MA).

As linhagens BCR1459 189, Valiosa RR, BCR1070G 231 ¢ UFV 18 PM foram
classificados como de média adaptabilidade geral (classe V). Os gendtipos mais suscetiveis
pertenceram as classes VI, Il e IV.

Na Figura 3 ¢ apresentada a dispersdo grafica dos 26 genotipos (codificados por
numeros) para reagdo ao mildio (MD). Observa-se a maior distribui¢do dos genotipos no
plano formado pelos dois primeiros componentes principais. Os gendtipos localizados acima
do segmento de reta que une os idedtipos IV e V sdo mais adaptaveis a ambientes
desfavoraveis, ou seja, gendtipos mais tolerantes ao mildio.

Houve uma distor¢do na representacao grafica pois os dois primeiros componentes
explicaram 72,05 % da variagcdo existente nos dados. Por isso a melhor classificagdo do
genotipos se dd pelo célculo das probabilidades, uma vez que ndo hd interferéncia da

distorcao grafica.
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Tabela 27. Classificagdo dos 26 gendtipos de soja quanto a adaptabilidade e estabilidade de
comportamento pelo método centréide modificado' para carater reagdo ao mildio
(MD) avaliado em sete ambientes no estado do Mato Grosso

Prob Prob Prob Prob Prob Prob Prob
O dp dn avy () (v (Vi)
16 BCR553G 306 4,80 I 0,351 0,046 0,093 0,042 0,121 0,135 0,213
24 BCRI1057G 162 4,75 I 0,250 0,054 0,116 0,050 0,146 0,149 0,237
11 BCR1070G 251 4,73 VII 0,215 0,054 0,128 0,051 0,152 0,142 0,258
25 BCRI1346 142 4,70 VII 0,210 0,058 0,119 0,054 0,173 0,169 0,217
23 DM 309 4,70 VII 0,214 0,056 0,147 0,054 0,147 0,139 0,244
8 BCR651G 75 4,69 VII 0,198 0,058 0,126 0,054 0,176 0,162 0,226
20 BCR1455178 4,68 VII 0,176 0,049 0,158 0,048 0,149 0,123 0,297
13 BCR892G 140 4,67 VII 0,168 0,053 0,173 0,053 0,156 0,126 0,271
3 BCR892G 132 4,66 VII 0,184 0,060 0,156 0,059 0,168 0,149 0,224

BCR651G 68 4,66 VII 0,175 0,065 0,139 0,063 0,189 0,165 0,205
15 MSOY 8008RR 4,64 VII 0,165 0,053 0,218 0,054 0,142 0,119 0,250
7 BCR1459 189 4,62 A% 0,166 0,078 0,129 0,073 0,195 0,188 0,170
22 P98C81 4,61 VII 0,159 0,057 0,196 0,058 0,166 0,133 0,231
19 BCR1067G 189 4,60 vl 0,112 0,179 0,091 0,119 0,187 0,205 0,109
21 BCRI1067G 210 4,58 vi 0,107 0,189 0,088 0,121 0,186 0,204 0,104
17 BCR1057G 157 4,56 VI 0,105 0,185 0,090 0,126 0,192 0,199 0,104
12 Valiosa RR 4,54 A% 0,099 0,088 0,092 0,083 0,326 0,204 0,108
4 CD2I9RR 4,53 II 0,097 0,269 0,084 0,144 0,152 0,160 0,095
5 BCR945G 114 4,50 I 0,139 0,074 0,228 0,082 0,168 0,136 0,174
6 BCRI1070G 244 4,49 II 0,098 0,227 0,091 0,167 0,163 0,157 0,099
2
9

Genotipos Média® Classif.

BCR1070G 231 4,49 A% 0,104 0,123 0,105 0,126 0,250 0,180 0,113
BCR1070G 229 4,46 II 0,094 0,211 0,087 0,152 0,185 0,176 0,096
26 UFV 18 PM 4,46 A% 0,106 0,131 0,110 0,138 0,225 0,174 0,115
18 BCR1070G 228 4,45 II 0,094 0,194 0,090 0,167 0,190 0,167 0,098
14 BCR1070G 246 4,42 II 0,092 0,214 0,088 0,174 0,178 0,160 0,095
10 BCR945G 110 4,27 v 0,076 0,189 0,081 0,349 0,119 0,108 0,079
Média 4,59
'Class.: classificagio; Prob.: probabilidade; Classe I: Maxima adaptabilidade geral; Classe II:
Maxima adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; Classe III: Maxima adaptabilidade
especifica a ambientes desfavoraveis; Classe IV: Minima adaptabilidade; Classe V: Média
adaptabilidade geral; Classe VI: Média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; Classe
VII: Média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis.
*Nota 1,0 — acima de 51% da area foliar infectada; Nota 5,0 — 0% da éarea foliar infectada.

85



k4

66 66.8 67.6 68.4 69.2 70 70.5 1.6 2.4 73.2 74

CP1

Figura 3. Dispersao grafica dos dois primeiros componentes principais dos 26 gendtipos de
soja, para o carater reagdao ao mildio (MD) avaliado em sete ambientes no estado do
Mato Grosso. Os sete pontos numerados com algarismos romanos representam os
ideodtipos. I: maxima adaptabilidade geral; II: méxima adaptabilidade especifica a
ambientes favoraveis; III: méxima adaptabilidade especifica a ambientes
desfavoraveis; IV: minima adaptabilidade; V: média adaptabilidade geral; VI:
média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; VII: média adaptabilidade
especifica a ambientes desfavoraveis. CP1: componente principal 1; CP2:
componente principal 2.
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4.15.2. Meétodo de Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998)

Na tabela 28 sdo apresentadas as estimativas dos parametros de adaptabilidade e
estabilidade obtidas pelo método de Lin e Binns modificado por Carneiro (1998) para a
produtividade de graos (PD).

Observou-se que os gendtipos BCR1455 178, DM 309, UFV 18 PM e BCR1459 189
apresentaram adaptabilidade geral, com posi¢des relativas semelhantes nas duas condi¢des
ambientais, favoraveis e desfavoraveis.

A linhagem BCR1455 178 merece destaque pois apresentou adaptabilidade geral para
a produtividade de graos (PD) tanto pelo método de Lin e Binns modificado por Carneiro
(1998) como pelo metddo centroéide modificado. Portanto, poderia ser indicado para o cultivo
em todo o estado do Mato Grosso.

As cultivares DM 309 e P98C81 embora tenham apresentado adaptabilidade geral,
tiveram melhores classificagdes em ambientes favoraveis. Tal resultado foi concordante com
a classificagdo pelo método centrdide, no qual as cultivares foram classificadas como de
média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis (classe VI).

As linhagens BCR1459 189 e BCR1070G 251 apresentaram-se melhor classificadas
em relagdo aos ambientes favoraveis do que aos desfavoraveis. Ja as linhagens BCR892G 132
e BCR892G 140 mostraram ser de adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis.

Considerando os carateres reacdo a mancha alvo (MA) e reagdo ao mildio (MD),
observou-se que os genotipos BCR1455 178, DM 309, P98CS81, UFV 18 PM, BCR1346 142,
BCR945G 110, Valiosa RR e MSOY 8008 RR apresentaram adaptabilidade geral (Tabelas 29
e 30).

Analisando a classificacdo dos gendtipos, para os dois caracteres, nos ambientes
desfavoraveis (Piq), observou-se que a ordem de classificacdo foi semelhante a ordem obtida
ao considerar todos os ambientes (Pi geral). Esse resultado era esperado pois a contribui¢ao
dos ambientes desfavoraveis, com maior concentragdo do patégeno, € mais expressiva na
classificagdo dos genotipos quando se utiliza todos os ambientes (Pi geral). Dessa forma, a
recomendacdo de genotipos serd mais eficiente quando se considerar a classificagdo pelos

ambientes desfavoraveis.
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Tabela 28. Estimativa dos parametros de adaptabilidade e estabilidade de 26 genotipos de
soja avaliados em oito ambientes para produtividade de graos (PD), com base no
método proposta por Lin e Binns modificado por Carneiro (1998)"

Genotipos Média Pigeral Genotipos Pir  Genotipos Piy
20 BCR1455 178 4125,13 246562 20 93920 3 345075
23 DM 309 3918,69 301967 23 104920 20 399204
26 UFV 18 PM 3810,59 375619 22 211167 13 411119
22 P98CS81 3789,31 394795 26 256931 26 494307
7 BCR1459 189 3676,06 459696 7 398659 23 499015
11 BCR1070G 251 3672,78 513449 11 409064 7 520732
13 BCR892G 140 3604,28 528931 15 513675 8 539845
25 BCR1346 142 3624,66 543850 25 525341 25 562358
3 BCR892G 132 3609,59 613620 5 538100 22 578423
12 Valiosa RR 364191 676690 12 610628 11 617835
8 BCR651G 75 3447,78 707039 13 646743 19 665207
5 BCR945G 114 3493,03 718189 10 667190 1 708719
15 MSOY 8008RR 3631,75 786218 6 710268 12 742753
6 BCR1070G 244 3508,34 840536 4 719030 5 898278
4 CD219RR 3566,72 902850 8 874233 6 970805
9 BCRI1070G 229 3325,75 1003862 3 882164 9 1046811
18 BCR1070G 228 3278,84 1009928 2 910324 18 1053183
1 BCR651G 68 3233,47 1047523 9 960912 15 1058762
10 BCR945G 110 3226,63 1255312 18 966674 4 1086671
2 BCRI1070G 231 325225 1272607 14 1052616 21 1201100
16 BCRS553G 306 3160,97 1315010 16 1243383 24 1204738
24 BCRI1057G 162 3110,81 1364871 1 1386327 16 1386636
14 BCRI1070G 246 3157,22 1415327 24 1525003 17 1493183
21 BCR1067G 210 3013,66 1496530 21 1791961 2 1634891
19 BCR1067G 189 3113,41 1498779 17 1947079 14 1778037
17 BCR1057G 157 2903,38 1720131 19 2332350 10 1843435
Média 3457,58

'Pi;— Pi para ambientes favoraveis; Pig — Pi para ambientes desfavoraveis
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Tabela 29. Estimativa dos parametros de adaptabilidade e estabilidade de 26 genoétipos de
soja avaliados em seis ambientes para reacdo a mancha alvo (MA), com base no
método proposto por Lin e Binns modificado por Carneiro (1998)"

Genotipos Média® Pi geral Gendtipos  Piy  Genotipos Piy
20 BCR1455178 4,41  0,0094 20 0,0000 22 0,0026
23 DM 309 4,31 0,0249 15 0,0365 23 0,0133
22 P98CS81 4,34 0,0260 23 0,0365 20 0,0188
26 UFV 18 PM 4,13 0,1058 26 0,0469 12 0,1505
25 BCR1346 142 4,03 0,1449 22 0,0495 26 0,1647
10 BCR945G 110 3,98 10,1684 25 0,0755 25 0,2144
12 Valiosa RR 3,99  0,1755 5 0,0833 10 0,2430
15 MSOY 8008RR 3,98 10,1845 6 0,0833 15 0,3326
7 BCR1459 189 3,85 0,2445 8 0,0911 7 0,3405
5 BCR945G 114 3,90 10,2644 10 0,0938 5 0,4455
11 BCR1070G 251 3,76 0,3060 4 0,1068 11 0,4531
6 BCRI1070G 244 3,82 03611 14 0,1176 6 0,6389
9 BCR1070G 229 3,69 10,4156 1 0,1302 9 0,6594
4 CD2I19RR 3,59  0,5374 3 0,1302 13 0,8347
8 BCR651G 75 3,61  0,5632 7 0,1484 4 0,9680
13 BCR892G 140 3,48 0,5712 11 0,1589 8 1,0352
3 BCR892G 132 3,54 0,6380 9 0,1719 3 1,1458
1 BCR651G 68 3,53 0,6571 2 0,1927 1 1,1840
19 BCR1067G 189 3,52 0,6997 19 0,1927 19 1,2068
2 BCRI1070G 231 3,45  0,7698 12 0,2005 18 1,2805
18 BCR1070G 228 3,38 0,7965 17 0,2344 2 1,3469
14 BCR1070G 246 3,46  0,8039 16 0,3073 17 1,4444
17 BCR1057G 157 3,35 0,8394 13 0,3077 14 1,4902
16 BCRS553G 306 3,28  0,9696 18 0,3125 16 1,6319
21 BCR1067G 210 3,30 0,9964 24 0,3177 21 1,6439
24 BCRI1057G 162 3,11 1,2771 21 0,3490 24 2,2365
Média 3,72

"Pi;— Pi para ambientes favoraveis; Pig — Pi para ambientes desfavoraveis
*Nota 1,0 — acima de 51% da area foliar infectada; Nota 5,0 — 0% da area foliar infectada.
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Tabela 30. Estimativa dos parametros de adaptabilidade e estabilidade de 26 genoétipos de
soja avaliados em sete ambientes para reagdo ao mildio (MD), com base no
método proposto por Lin e Binns modificada por Carneiro (1998)'

Genotipos Média® Pigeral Gendtipos Pir  Genotipos  Pig
16 BCR553G 306 4,80 0,0045 16 0,0000 15 0,0104
24 BCR1057G 162 4,75 0,0116 4 0,0001 16 0,0104
11 BCR1070G 251 4,73 0,0161 19 0,0001 23 0,0104
25 BCR1346 142 4,70  0,0179 21 0,0007 13 0,0130
23 DM 309 4,70  0,0188 17 0,0023 20 0,0130
8 BCR651G 75 4,69  0,0201 24 0,0027 11 0,0234
20 BCR1455178 4,68 0,0200 25 0,0059 24 0,0234
13 BCR892G 140 4,67 0,0267 7 0,0077 22 0,0260
3 BCR892G 132 4,66 0,0279 9 0,0096 8 0,0339
1 BCR651G 68 4,66  0,0335 8 0,0098 25 0,0339
15 MSOY 8008RR 4,64 0,0282 11 0,0106 3 0,0417
7 BCR1459 189 4,62  0,0502 6 0,0107 0,0521
22 P98C81 4,61 0,0337 3 0,0176 5 0,0677
19 BCR1067G 189 4,60 0,1172 1 0,0195 7 0,1068
21 BCR1067G 210 4,58 0,1209 14 0,0215 12 0,1458
17 BCR1057G 157 4,56 0,1218 12 0,0215 2 0,2005
12 Valiosa RR 4,54  0,0748 18 0,0216 26 0,2344
4 CD2I19RR 4,53  0,1797 23 0,0251 19 0,2734
5 BCR945G 114 4,50 0,0827 20 0,0252 17 0,2813
6 BCR1070G 244 4,49 0,1780 13 0,0369 21 0,2813
2 BCR1070G 231 4,49 0,1086 22 0,0395 9 0,3255
9 BCR1070G 229 4,46 0,1450 2 0,0397 18 0,3255
26 UFV 18 PM 4,46  0,1250 15 0,0416 14 0,3672
18 BCR1070G 228 4,45 0,1519 26 0,0429 6 0,4010
14 BCR1070G 246 4,42 0,1696 10 0,0630 4 0,4193
10 BCR945G 110 4,27 0,2871 5 0,0940 10 0,5859
Média 4,59

T " - 7 N N N N , .
Pis— Pi para ambientes favoraveis; Piy — Pi para ambientes desfavoraveis

?Nota 1,0 — acima de 51% da area foliar infectada; Nota 5,0 — 0% da area foliar

infectada.
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4.15.3. Dimensionamento Otimo da Rede de Ambientes (DORA)

O método do Dimensionamento Otimo da Rede de Ambientes (DORA) foi
empregado nos caracteres produtividade de graos (PD), reacdo a mancha alvo (MA) e reagdo
ao mildio (MD).

Para o carater produtividade de graos (PD), as combinacdes entre os 0ito ensaios
foram iniciadas ao pares, sendo realizadas 28 combinagdes. Para cada combinacdo foi
estimado o parametro Pi de adaptabilidade e estabilidade de Lin e Binns (1988), esse foi entao
comparado com o Pi obtido considerando todos os ambientes, aqui denominado “Pi original”.

As correlagdes entre as estimativas de Pi sdo apresentadas na Tabela 31. Observou-se
que, ao considerar pares de ambientes, a menor correlagdo entre as estimativas de Pi foi de -
0,477 para os ambientes 1 (PL1) e 7 (PP). Por outro lado, a maxima correlagao foi obtida na
combinac¢do dos ambientes 3 (PL3) e 8 (NU). A correlacdo média dos pares de ambientes foi
de 0,63. Considerando as 56 combinacdes possiveis com trés ambientes, observou-se que o Pi
obtido nos ambientes 1 (PL1), 5 (PL5) e 7 (PP) apresentou a menor correlagao (-0,041) com o
Pi original. Ja os ambientes 3 (PL3), 4 (PL4) e 8 (NU) obtiveram a maior correlacao (0,949).

Na Tabela 31 observa-se, ainda, um aumento mais acentudado na magnitude das
estimativas de correlagdo minimas em comparacdo com as maximas a medida que mais
ambientes foram considerados nas combinac¢des. Na combinagdo envolvendo os ambientes 1
(PL1) e 7 (PP), quando a esta foi adicionado o ambiente 5 (PL5) a estimativa de correlacao
permaneceu negativa (-0,041), mas foi superior a anterior de -0,477. O mesmo
comportamento ocorreu quando o ambiente 6 (PL6) foi adicionado a combinagdo 1 (PL1), 5
(PL5) e 7 (PP). Por outro lado, nas correlagdes maximas os ambientes 5 (PL5) e 6 (PL6)
pouco adicionaram ao aumento das estimativas pois estas ja eram de elevada magnitude
devido aos ambientes 3 (PL3) e 8 (NU).

De modo geral, a medida que mais ambientes foram combinados, maiores estimativas
de correlagdo foram obtidas. No entanto, mesmo combinagdes de varios ambientes, como 1
(PL1), 2 (PL2), 5 (PL5), 6 (PL6) e 7 (PP) tiveram correlacdes menores que a obtida no par 3
(PL3) e 8 (NU). Tal fato ¢ um indicativo de que determinados ambientes podem ser
insuficientes e menos confidveis para classificar os genotipos quanto a adaptabilidade e

estabilidade. A esse respeito, ¢ necessario destacar que os ambientes 1 (PL1) e 7 (PP)
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estiveram envolvidos nas combinagdes com menor correlacdo e pouco acrescentaram ao
aumento das estimativas dos coeficientes de correlacdo quando combinados com os outros

ambientes.

Tabela 31. Estimativas dos coeficientes de correlagdio maximos e minimos entre 0s
pardmetros Pi nas combinacdes de ambientes, para o carater produtividade de
graos (PD) avaliado em 26 gendtipos de soja em oito ambientes no estado do
Mato Grosso'

Combinagoes Quantidade Média Ambientes Minimo Ambientes Maximo
2 28 0,630 17 -0,477 38 0,893
3 56 0,753 157 -0,041 348 0,949
4 70 0,837 1567 0,435 2348 0,982
5 56 0,896 12567 0,711 23458 0,990
6 28 0,939 123567 0,830 234568 0,995
7 8 0,973 1234567 0,925 1234568 0,999
8 1 1,000 Todos 1,000 Todos 1,000
Total 247

" Ambientes: 1: PL1; 2: PL2; 3: PL3; 4: PL4; 5: PL5; 6: PL6; 7: PP; 8: NU.

Na Figura 4 ¢ apresentada a dipersdo grafica das estimativas dos coeficientes de
correlagdo entre o Pi original e os parametros Pi obtidos nas possiveis combinacdes dos
ambientes. No eixo das abscissas sdo apresentados os numeros de ambientes nas combinagdes
e nas ordenadas as magnitudes das correlagdes.

Observou-se que diferentes estimativas de correlagdo foram obtidas nas diversas
combinagdes, havendo uma tendéncia de aumento das magnitudes nas combinagdes que
envolveram mais ambientes. Porém, a estabilizacdo dos coeficientes de correlagdo em
patamares superiores a 0,900 ocorreu apenas nas combinagdes que envolveram sete
ambientes.

Ao considerar uma faixa de correlagao entre 0,8 € 0,9 como critério para redugdo da
quantidade de ambientes, ¢ possivel selecionar a combinacdo desejada entre os diferentes
tipos de combinagdes possiveis, desde aqueles envolvendo dois ambientes até aqueles com
seis ambientes. No entanto, determinados ambientes ndo devem ser desconsiderados devido as
suas particularidades. O ambiente 8 (NU), por exemplo, deve permanecer na rede de ensaios

pois ¢ representativo da regido norte do Estado do Mato Grosso.
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Figura 4. Dispersao grafica das estimativas dos coeficientes de correlagdo entre os
parametros Pi dos 26 genoétipos de soja, em sete tipos de combinacdes, para o
carater produtividade de graos (PD) avaliado em oito ambientes, no estado do
Mato Grosso.

Da mesma forma que os coeficientes de correlacdo, as estimativas Pi de cada gendtipo
nas diferentes combinac¢des de ambientes também podem ser visualizadas em graficos. Esse
procedimento permite verificar possiveis alteracdes na recomendagao (Pi) dos genotipos.

Na Figura 5 sdo apresentadas as estimativas dos parametros Pi dos genotipos
BCR1455 178 e BCR1057G 157 nas diferentes combinagdes dos ambientes. Esses genotipos
foram escolhidos para demonstrar a variacdo do comportamento de Pi pois apresentaram as
menores € maiores estimativas do pardmetro, respectivamente, ao considerar todos os
ambientes.

Na figura sao delimitados quadrantes relativos aos tipos de combinagdo dos ambientes,
separados por linhas verticais que partem do eixo das abscissas. Em cada “n” quadrante estdo
representadas as estimativas de Pi do(s) gendtipo(s) nas combinagdes envolvendo “n+1”
ambientes. Assim, por exemplo, no primeiro quadrante (n=1) estdo as estimativas de Pi
considerando pares de ambientes e no segundo quadrante (n=2) sdo apresentadas as

estimativas de Pi nas combinag¢des envolvendo trés ambientes.
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No eixo das ordenadas estdo representadas as classificacdes de Pi de modo
decrescente, ou seja, na parte superior do eixo estdo as menores estimativas (< Pi) e na
inferior, as maiores (> Pi).

Na Figura 5, observou-se que o gen6tipo BCR1455 178, representado pelos pontos
ligados por linhas vermelhas, obteve as menores estimavas de Pi ao considerar os diferentes
tipos de combinacdo de ambientes. Porém, em determinadas combinacdes o gendtipo nao
apresentou a menor estimativa de Pi, a exemplo de combinagdes que envolveram apenas dois
ambientes (primeiro quadrante).

De fato, nas combinagdes que envolveram menor quantidade de ambientes o genotipo
BCR1455 178 obteve estimativas de Pi ndo representativas da estimativa verdadeira (Pi
original). Comportamento semelhante também foi observado no gendtipo BCR1057G 157
(pontos ligados pelas linhas verdes). Este genotipo apresentou variagdes na classificagdes de
Pi, sendo classificado como o genotipo de menor Pi, classificagdo 1, em apenas combinagdes

que envolveram dois ambientes.

BCE1455 178

<A TR ;
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S . . BCR1057G 157
? - " L N ] LR L LR B N LR L L]
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Nimero de combinagdes de ambientes

Figura 5. Estimativas das classificagdes de Pi dos gendtipos BCR1455 178 (linhas
vermelhas) e BCR1057G 157 (linhas verde) nas combinagdes de ambientes para
o carater produtividade de graos (PD).
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Considerando a o carater reagcdo a mancha alvo (MA), foram realizadas as
combinagdes dos seis ambientes (ensaios) onde esse carater foi avaliado (Tabela 32). Nas 15
combinagdes de pares de ambientes a estimativa média do coeficiente de correlagdo foi de
0,829. A maior correlagdo foi de 0,976 obtida nos ambientes 1 (PL1) e 6 (PL6), e a menor nos
ambientes 2 (PL2) e 4 (PL4).

Para as 20 combinagdes possiveis com trés ambientes, observou-se que a maior
correlacdo foi obtida pelos ambientes 1 (PL1), 5 (PL5) e 6 (PL6), e a menor por 2 (PL2), 4
(PL4) e 5 (PL5). Novamente os ambientes 2 (PL2) e 4 (PL4) estiveram envolvidos na
combina¢do de menor correlagdo e, mesmo com a adi¢cdo do ambiente 5 (PL5) a correlagdo
foi menor que a média (0,913).

Nas combinagdes envolvendo quatro e cinco ambientes as correlagdes médias foram
de 0,956 e 0,983 respectivamente. De modo geral, as correlagdes tenderam a aumentar a

medida que mais ambientes foram combinados.

Tabela 32. Estimativas dos coeficientes de correlagdio maximos e minimos entre 0s
parametros Pi nas combinag¢des de ambientes, para o carater reagao a mancha
alvo (MA) avaliado em 26 genotipos de soja em seis ambientes no estado do
Mato Grosso'

Combinagoes Quantidade Média Ambientes Minimo Ambientes Maximo
2 15 0,829 24 0,385 16 0,976
3 20 0,913 245 0,665 156 0,995
4 15 0,956 2345 0,812 1356 0,998
5 6 0,983 23456 0938 12356 1,000
6 1 1,000 Todos 1,000 Todos 1,000
Total 57

' Ambientes: 1: PL1; 2: PL2; 3: PL3; 4: PL4; 5: PL5; 6: PL6; 7: PP; 8: NU.

Na Figura 6 ¢ apresentada a dipersdo grafica das estimativas dos coeficientes de
correlagdo entre os pardmetros Pi. De todas as 57 combinacdes possiveis apenas 12
apresentaram correlacdo abaixo de 0,900 e envolveram com mais frequéncia o ambiente 2
(PL2). Isso pode ser explicado pelo fato desse ambiente nao ter apresentado efeito genotipico
significativo na andlise individual de variincia para o carater reagdo a mancha alvo (MA).

Em comparagdo ao carater produtividade de graos (PD), a estabilizacdo das

correlacdes em patamares superiores a 0,900 ocorreu em combinag¢des envolvendo menos
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ambientes pois a reacao de resisténcia ou susceptibilidade a mancha (MA) ¢ determinada por

poucos genes e sofre menos influéncia do ambiente.

Correlacio
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Numero de ambientes

Figura 6. Dispersao grafica das estimativas dos coeficientes de correlagdo entre os
parametros Pi dos 26 gendtipos de soja, em cincro tipos de combinagdes, para o
carater reagdo a mancha alvo (MA) avaliado em cinco ambientes, no estado do
Mato Grosso.

4

Na Figura 7 ¢ apresentado o comportamento dos genotipos BCR1455 178 e
BCR1057G 162 quanto as estimativas Pi para reagdo a mancha alvo (MA). Considerando
todos os ambientes, os gendtipo obtiveram as menores € maiores estimavas Pi,
respectivamente. Porém, em determinadas combinacdes de ambientes ndo apresentaram essas
estimativa. Em oito combinagdes de ambientes o gendtipo BCR1455 178 apresentou a terceira
menor estimativa Pi e em duas combinagdes, a segunda menor estimativa. No entanto, essas
estimativas ainda continuaram baixas e mantiveram a classificacdo de adaptabilidade geral do
genotipo.

O comportamento do genoétipo BCR1057G 162, representado pelos pontos ligados

pelas linhas roxas, também apresentou diferentes magnitudes das estimativas Pi em algumas
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combinagdes de ambientes. A estabilizacdo da classificagdo Pi do gendtipo ocorreu apenas

quando as combinagdes envolveram cinco ambientes.
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Figura 7. Estimativas das classifica¢des de Pi dos genétipos BCR1455 178 e BCR1057G 162
nas combinagdes de ambientes para o carater reagao a mancha alvo (MA).

Para o carater reacdo ao mildio (MD) foram realizadas as combinag¢des dos sete
ensaios onde esse carater foi avaliado (Tabela 33). Nas 21 combinag¢des de pares de ambientes
a estimativa média do coeficiente de correlag¢do foi de 0,463. A maior correlacao foi de 0,984
obtida nos ambientes 2 (PL1) e 8 (NU), e a menor (- 0,068) nos ambientes 6 (PL6) e 7 (PP).

Nas 35 combinagdes possiveis com trés ambientes, observou-se que a maior
correlacdo foi obtida pelos ambientes 2 (PL2), 3 (PL3) e 8 (NU), e a menor por 5 (PLS5), 6
(PL6) e 7 (PP). A estimativa média do coeficiente de correlagdo (0,602) foi menor que a
obtida no carater reacdo a mancha alvo (MA) nas combinagdes envolvendo dois ambientes.

A medida que mais ambientes foram combinados, maiores estimativas de correlagao
foram obtidas. No entanto, mesmo combinagdes de varios ambientes, como 2 (PL2), 3 (PL3),
4 (PL4), 5 (PL5), 6 (PL6) e 7 (PP) tiveram correlagdes menores que a obtida no par 2 (PL2) e
8 (NU).
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Tabela 33. Estimativas dos coeficientes de correlagio maximos e minimos entre o0s

parametros Pi nas combinagdes de ambientes, para o cardter reacdo ao mildio
(MD) avaliado em 26 gendtipos de soja em sete ambientes no estado do Mato
Grosso'

Combinagoes Quantidade Média Ambientes Minimo Ambientes Maximo
2 21 0,463 67 -0,068 28 0,984
3 35 0,602 567 0,076 238 0,993
4 35 0,717 3567 0,167 2348 0,995
5 21 0,818 23567 0,295 23458 0,998
6 7 0,911 234567 0,398 234578 1,000
7 1 1,000 Todos 1,000 Todos 1,000
Total 120

" Ambientes: 1: PL1; 2: PL2; 3: PL3; 4: PL4; 5: PL5; 6: PL6; 7: PP; 8: NU.

Na Figura 8 ¢ apresentada a dipersdo grafica das estimativas dos coeficientes de

correlagdo entre os parametros Pi. De todas as combinagdes possiveis, houve uma grande

quantidade que apresentou correlagdo abaixo de 0,50, compostas principalmente pelos

ambientes 4 (PL3), 5 (PL5) e 6 (NU).
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Dispersdao grafica das estimativas dos coeficientes de correlagdo entre os
parametros Pi dos 26 genoétipos de soja, em sete tipos de combinacdes, para o
carater reacdo ao mildio (MD) avaliado em seis ambientes, no estado do Mato
Grosso.

98



Todas combinagdes envolvendo o ambiente 8§ (NU) apresentaram correlagao acima de
0,960. Esses resultados ilustram a importancia deste ambiente para a classificagdo dos
genotipos quanto a adaptabilidade e estabilidade.

Na Figura 9 ¢ apresentado o comportamento dos genétipo BCR553G 306 e BCR945G
110 quanto as estimativas Pi para reagdo ao mildio (MD). Considerando todos os ambientes, o
genotipo BCR553G 306 obteve a menor estimava Pi, no entanto em determinadas
combinag¢des de ambientes ndo apresentou a menor estimativa. Mesmo em combinagdes que
envolviam mais de quatro ambientes a classificacdo Pi foi diferente do Pi original.

Por outro lado, o genotipo BCR945G 110 apresentou estimativas de Pi condizentes
com o seu Pi original em combinagdes que envolveram poucos ambientes. No entanto, a
estabilizacdo da classificagdo Pi do genotipo ocorreu nas combinagdes que envolveram mais

de cinco ambientes.

M A EER AN R AN RS O R ST A RSN A D AN RN SRR SR £S5 A% SIS A4 SR S N AR PSSO fISg fEa AN N Amssaa s

o BCR553G 306

Classificagdes de Pi

BCR945G 110
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=P K‘ y y = : 4 _ql\ } J,

1 128 248 w|T 488 805 2.4 843 932 108.1 120

Nuimero de combinag@es de ambientes

Figura 9. Estimativas de classificacde de Pi dos genodtipos BCR553G 306 ¢ BCR945G 110
nas combinac¢des de ambientes para o carater rea¢do ao mildio (MD).
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De modo geral, o método do nimero 6timo de ambientes permitiu a identificacao dos
ambientes mais € menos representativos para estimar os parametros de adaptabilidade e
estabilidade dos genotipos, considerando os caracteres produtividade de graos (PD), reagdo a
mancha alvo (MA) e reacdo ao mildio (MD).

O método também mostrou-se 1til para otimizar decisdes com relagdo a descarte de
ambientes quando existirem problemas técnicos ou escassez de recursos. Além de permitir a
avaliacdo da consisténcia do comportamento dos genotipos quanto as estimativas de

adaptabilidade e estabilidade em diferentes situagdes.
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4.1.6 Diversidade genética

As matrizes de distdncias de Mahalanobis (D?) entre todos os pares de genotipos
foram obtidas em cada ambiente, considerando todos os caracteres agrondmicos. A associagao
entre essas medidas de dissimilaridade foi verificada através da correlagdo entre matrizes, cuja
significancia foi testada através do teste Z de Mantel (Tabela 34).

As correlagdes entre as medidas de distancias variaram de -0,001 a 0,764. O par de
matrizes de distancias que apresentou a maior correlacdo foi constituido pelos ensaios
conduzidos em Primavera do Leste nas safras 2007/08 (PL1) e 2009/10 (PLS), na primeira
época de semeadura.

Na Figura 10 ¢ apresentada a relag@o entre as matrizes de distdncias dos ensaios PL1 e
PL5. Observou-se que a dispersdo grafica dos pontos apresenta uma relagao linear, indicativo
da congruéncia entre as matrizes.

Todas os coeficientes de correlagdo foram significativos pelo teste de Mantel
(P<0,01), exceto o coeficiente entre as matrizes obtidas nos ensaios conduzidos em Primavera
do Lestes na terceira época de semeadura da safra 2008/09 (PL4) e em Nova Ubiratd na safra
2009/10 (NU). Nesse par de ensaios a estimativa do coeficiente de correlagdo foi baixa e
negativa, como pode ser observado na Figura 11.

Observando a tabela 34 foi possivel verificar que as menores correlagdes envolveram a
matriz de dissimilaridade do ensaio conduzido em Primavera do Leste na terceira época de
semeadura da safra 2008/09 (PL4). As distancias entre os genotipos nesse ensaio diferiram
das distancias obtidas nos outros em consequéncia do comportamento diferencial dos
genotipos nessa época de cultivo.

Além disso, baixas correlagdes entre distancias também foram observadas em ensaios
conduzidos no mesmo local em épocas diferentes, a exemplo dos ensaios conduzidos em
Primavera do Leste na safra 2008/09 que apresentaram coeficiente de correlagdo menor que
0,5. Da mesma forma, ensaios conduzidos em locais diferentes também podem apresentar
baixa correlacdo, haja vista o par Nova Ubiratd (NU) e Pedra Preta (PP) com correlagdo de

0,281.
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A esse respeito, Bainiwal e Jatarsa (1980) enfatizam a necessidade de conduzir
estudos de diversidade em condi¢des ambientais multiplas pois o efeito de ambiente pode

modificar a expressdo dos caracteres e comprometer as andlises de diversidade.

Tabela 34. Coeficientes de correlacdo e intervalos de confianca do teste de Mantel entre as
matrizes de dissimilaridades de 26 genoétipos avaliados em oito ambientes no
estado do Mato Grosso

. Coeficientes de Teste de Mantel - Niveis criticos
Matrizes
Correlacdo 5% 1%
PL1 x PL5 0,764 0,166 0,341 0,128 0,380
PL1 x PL6 0,692 0,074 0,238 0,043 0,279
PL5 x PL6 0,678 0,076 0,252 0,045 0,292
PL1 x PL3 0,675 0,173 0,346 0,130 0,376
PL1 x PL2 0,674 0,087 0,280 0,048 0,330
PL3 x PL6 0,655 0,086 0,259 0,057 0,300
PL2 x PP 0,648 0,077 0,253 0,041 0,290
PL1 x PP 0,647 0,084 0,259 0,046 0,290
PL2 x PLS5 0,621 0,102 0,288 0,068 0,319
PL3 x PL5 0,616 0,113 0,293 0,080 0,323
PL5 x PP 0,591 0,063 0,250 0,018 0,288
PL2 x PL6 0,560 0,022 0,195 -0,008 0,250
PL6 x PP 0,558 0,038 0,210 -0,005 0,246
PL3 x NU 0,524 0,179 0,359 0,145 0,389
PL5 x NU 0,500 0,122 0,318 0,070 0,351
PL2 x PL3 0,492 0,120 0,272 0,082 0,301
PL1 x NU 0,480 0,129 0,305 0,089 0,343
PL4 x PP 0,416 0,125 0,308 0,091 0,355
PL2 x NU 0,375 0,047 0,240 0,012 0,275
PL2 x PL4 0,359 0,024 0,214 -0,005 0,244
PL3 x PP 0,334 0,004 0,175 -0,036 0,213
PL6 x NU 0,317 0,101 0,285 0,057 0,317
PL4 x PL6 0,311 -0,035 0,132 -0,073 0,162
PP x NU 0,281 0,044 0,203 0,013 0,228
PL4 x PLS5 0,269 -0,009 0,180 -0,040 0,209
PL1 x PL4 0,268 -0,015 0,140 -0,048 0,171
PL3 x PL4 0,205 -0,058 0,099 -0,088 0,135
PL4 x NU -0,001 -0,033 0,127 -0,069 0,162
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Figura 10. Dispersdo grafica dos valores de distancias entre 26 genotipos de soja estimadas a
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Figura 11. Dispersao grafica dos valores de distancias entre 26 gendtipos de soja estimadas a
partir dos ensaios PL4 (matriz 1) e NU (matriz 2)
E desejavel que a expressio da divergéncia genética entre gendtipos se mantenha

estavel ou consistente nos ambientes avaliados para que possa ser utilizada no melhoramento
genético vegetal (JAIN et al., 1981).

Para analisar a consisténcia das distancias entre os gendtipos sdo apresentadas as 20
maiores e menores distdncias de Mahalanobis (D?) obtidas nos ensaios (Tabelas 35 a 38).
Observou-se que nao houve concordancia na ordem de classificacdo dos pares de gendtipos
quanto as distancias. Entretanto, os seguintes pares apresentaram as menores distancias mais
frequentemente nos ensaios: BCR553G 306 (16) x BCR1057G 157 (17), BCR553G 306 (16)
x BCR1067G 210 (21), BCR1057G 157 (17) x BCR1067G 189(19), BCR1067G 210 (21) x
BCR1057 162 (24) e BCR1067G 189(19) x BCR1057 162 (24).

Em relagdo as maiores distancias, os pares de genotipos BCR651G 68 (1) x MSOY
8008RR (15), MSOY 8008RR (15) x BCR1455 178 (20), MSOY 8008RR (15) x DM 309
(23), BCR553G 306 (16) x DM 309 (23), BCR1057G 157 (17) x DM 309 (23) e BCR1067G
189 (19) x DM 309 (23) estiveram envolvidos mais frequentemente. Os genotipos DM 309
(23), MSOY 8008 RR (15), BCR1455 178 (20) e BCR651G 68 (1) predominaram na
classificagdo de maior dissimilaridade.

A identificagdo dos genoétipos mais distantes ou divergentes ¢ tutil para orientar a
escolha de progenitores para hibridagdes. No entanto, o nimero de estimativas de medidas de
distdncia ¢ relativamente grande, o que torna impraticavel o reconhecimento de grupos
homogéneos pelo simples exame visual. Por isso, faz-se necessario o uso dos métodos de
agrupamento.

Os métodos de agrupamento utilizados foram os métodos de otimiza¢do de Tocher e
hierarquico de ligacdo média entre grupos (UPGMA). No método de otimizagdo realizou-se a
particdo do conjunto de genotipos em subgrupos ndo vazios € mutuamente exclusivos, nos
quais a média das medidas de dissimilaridade dentro de cada grupo foi menor que as
distancias médias entre os grupos. Dessa forma, gendtipos de menor dissimilaridade estdo no
mesmo grupo e os de maior dissimilaridade em grupos distintos.

No método hierarquico UPGMA os genoétipos também foram agrupados com base nas
médias aritméticas das medidas de dissimilaridade. No entanto, as distancias foram
representadas na forma de dendograma para permitir a visualizagdo da magnitude das

distancias e aproximag¢do dos gendtipos.
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Nas tabelas 39 a 46 sdao apresentadas os grupos estabelecidos pelo método de

otimizagao de Tocher em todos 0s oito ensaios.
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oY) . A . . 2 . . . . ,
Tabela 35. Pares de genétipos com as maiores e menores distdncias de Mahalanobis (D) nos ensaios conduzidos na primeira época de

semeadura nas safras 2007/08 (PL1) e 2008/09 (PL2) em Primavera do Leste, Mato Grosso'

PL1 PL2
Menores distancias Maiores distancias Menores distancias Maiores distancias
Ordem — 2 . 2 Ordem . 2 " 2

Genotipos D Genotipos D Genoétipos D Gendtipos D
1 16 x 19 1,139 17 x 22 139,388 1 17 x 19 1,505 8 x 15 63,950
2 19 x 21 1,222 7 x 16 141,473 2 2 x 3 2,545 7 x 15 65,006
3 16 x 21 1,344 17 x 20 142,958 3 4 x 10 2,767 15 x 26 67,376
4 21 x 24 2,638 7 x 17 144,151 4 14 x 18 2,951 10 x 15 68,988
5 9 x 11 4,233 1 x 21 151,270 5 3 x 13 3,042 4 x 15 69,023
6 4 x 12 4,294 1 x 19 152,879 6 4 x 11 3,228 6 x 25 69,273
7 9 x 12 4,527 6 x 23 159,977 7 21 x 24 3,459 20 x 21 70,006
8 16 x 24 4,582 23 x 24 161,162 8 22 x 25 3,649 15 x 22 71,656
9 19 x 24 4,593 1 x 16 161,278 9 22 x 26 3,815 1 x 15 77,633
10 11 x 12 4,886 7 x 15 169,144 10 7 x 13 4,331 5 x 15 78,110
11 14 x 18 4,982 15 x 25 169,230 11 20 x 23 4,576 17 x 23 80,110
12 10 x 13 4993 1 x 17 170,962 12 5 x 7 4,677 19 x 23 81,603
13 4 x 9 5318 21 x 23 178,181 13 1 x 7 4,757 16 x 20 82,676
14 16 x 17 5,386 1 x 15 182,264 14 8 x 13 4,845 6 x 23 87,797
15 5 x 8 5,712 15 x 20 184,078 15 16 x 21 5,002 15 x 25 96,075
16 11 x 14 6,425 15 x 22 184,429 16 2 x 18 5,216 17 x 20 99,130
17 4 x 11 6,594 19 x 23 190,796 17 3 x 26 5,249 19 x 20 102,443
18 11 x 18 7,016 16 x 23 192,748 18 5 x 26 5,252 6 x 20 110,772
19 12 x 18 7,294 17 x 23 196,348 19 1 x 5 5,284 15 x 23 116,742
20 22 x 25 17,381 15 x 23 243,043 20 3 x 18 5,289 15 x 20 140,426

'Genotipos codificados de acordo com a Tabela 2.
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Tabela 36. Pares de gen6tipos com as maiores e menores distdncias de Mahalanobis (D?) nos ensaios conduzidos na segunda e terceira época de
semeadura nas safras 2008/09 (PL3 e PL4) em Primavera do Leste, Mato Grosso'

PL3

PL4

Menores distancias Maiores distancias

Menores distancias

Maiores distancias

Ordem — > — 2 Ordem . 2 » 2
Genotipos D Genotipos D Gendtipos D Genotipos D
1 19 x 24 1,720 21 x 23 87,293 1 16 x 17 2206 3 x 23 41,788
2 16 x 19 1,973 16 x 23 88,298 2 10 x 12 2,335 14 x 26 42218
3 19 x 21 2,944 8 x 12 91,527 3 7 x 8 3,029 21 x 23 42836
4 17 x 19 3,144 17 x 23 94,160 4 18 x 24 3,427 23 x 24 43,415
5 17 x 24 3,192 19 x 23 95,438 5 2 x 6 3,520 20 x 24 44,862
6 6 x 15 3,203 1 x 6 98,798 6 5 x 18 3,765 2 x 23 45484
7 3 x 12 3,557 6 x 8 99,239 7 9 x 18 3,831 1 x 20 46,141
8 21 x 24 3,879 23 x 24 99,905 8 3 x 5 3,972 13 x 14 47,730
9 11 x 25 3,958 1 x 21 100,804 9 15 x 22 4,289 17 x 19 47,869
10 16 x 17 4,276 1 x 19 106,343 10 5 x 10 4,657 16 x 19 50,756
11 16 x 21 4,418 1 x 24 107,731 11 5 x 11 4,790 16 x 23 51,551
12 7 x 26 4,522 1 x 16 107,758 12 19 x 22 4,803 20 x 21 52,388
13 3 x 10 4,544 8 x 15 113,649 13 10 x 18 4,870 14 x 19 53,220
14 10 x 11 4,752 8 x 21 116,183 14 21 x 24 5,184 6 x 20 53,778
15 16 x 24 5,434 1 x 15 116,211 15 5 x 24 5,192 17 x 23 54,091
16 4 x 10 5,777 8 x 16 119,081 16 9 x 12 5376 14 x 20 56,130
17 9 x 14 5,863 1 x 17 119,401 17 12 x 18 5,387 6 x 23 58,391
18 14 x 18 6,283 8 x 19 123,454 18 10 x 11 5,409 14 x 23 59,599
19 7 x 22 6,357 8 x 24 128,166 19 7 x 13 5,661 17 x 20 67471
20 1 x 8 6442 8 x 17 133,959 20 9 x 11 5733 16 x 20 70,274

'Genotipos codificados de acordo com a Tabela 2.
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Tabela 37. Pares de gendtipos com as maiores ¢ menores distincias de Mahalanobis (D?) nos ensaios conduzidos na primeira e segunda época de
semeadura nas safras 2009/10 (PL5 e PL6) em Primavera do Leste, Mato Grosso'

PL5 PL6
Menores distancias Maiores distancias Menores distancias Maiores distancias
Ordem . P . s Ordem . > . 2

Genétipos D Genotipos D Genétipos D Genotipos D
1 17 x 19 3,396 20 x 21 119,737 1 I x 8 1,638 15 x 20 67,814
2 19 x 24 3,498 1 x 21 120,309 2 21 x 24 1923 15 x 22 67,837
3 17 x 24 4,268 6 x 13 121,344 3 5 x 13 2,137 19 x 20 70,622
4 6 x 9 5,346 17 x 23 123,936 4 14 x 18 2,201 1 x 15 72,804
5 16 x 21 6,184 4 x 13 128,459 5 1 x 13 2,349 4 x 23 73,186
6 I x 8 6,800 16 x 20 129,134 6 8 x 13 2,649 17 x 20 75975
7 9 x 17 7,173 1 x 16 129,239 7 6 x 2,764 8 x 15 79,112
8 17 x 21 17,351 4 x 23 130,606 8 X 2,818 20 x 21 81,595
9 9 x 18 7474 19 x 23 130,996 9 17 x 21 3,352 20 x 24 84,567
10 2 x 19 7879 23 x 24 132,432 10 16 x 17 3,427 16 x 22 88,0064
11 2 x 24 7,883 13 x 21 136,721 11 19 x 21 3,428 15 x 23 88,852
12 2 x 6 8148 6 x 23 142,152 12 16 x 21 3,571 19 x 22 93,547
13 16 x 17 8,380 13 x 16 146,173 13 19 x 24 3,905 17 x 22 99,571
14 22 x 26 8,600 8 x 15 150,291 14 5 x 8 4,029 16 x 23 100,886
15 6 x 19 8,616 15 x 20 158,287 15 9 x 11 4,098 22 x 24 105,387
16 12 x 19 9,008 21 x 23 158,651 16 20 x 25 4,287 21 x 22 109,885
17 20 x 22 9,010 13 x 15 168,335 17 17 x 24 4,444 19 x 23 112,692
18 5 x 10 9,025 16 x 23 171,547 18 6 x 10 4,834 17 x 23 118,694
19 6 x 24 9,075 1 x 15 174,736 19 6 x 11 5,093 23 x 24 125,063
20 12 x 24 9,103 15 x 23 192,678 20 17 x 19 5,148 21 x 23 125,158

'Genétipos codificados de acordo com a Tabela 2.
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Tabela 38. Pares de gendtipos com as maiores e menores distdncias de Mahalanobis (D?) nos ensaios conduzidos na safra 2009/10 em Pedra
Preta (PP) e Nova Ubiratd (NU), Mato Grosso'

PP NU
Menores distancias Maiores distancias Menores distancias Maiores distancias
Ordem . 2 . s Ordem L. 5 . 2

Genoétipos D Genotipos D Genotipos D Genotipos D
1 17 x 24 0,705 18 x 23 78,828 1 7 x 13 1,876 6 x 15 177,309
2 2 x 6 1462 12 x 22 79,965 2 17 x 19 2,838 15 x 25 184,608
3 17 x 21 1,542 17 x 23 80,741 3 17 x 21 3,209 15 x 20 188427
4 21 x 24 1,800 9 x 23 81,993 4 9 x 14 4,696 I x 4 189,857
5 16 x 18 2,069 16 x 23 83,593 5 3 x 11 5,609 15 x 26 190,306
6 11 x 14 2,144 5 x 20 84,096 6 4 x 12 6,104 1 x 12 199,319
7 17 x 19 2,293 3 x 20 92,937 7 5 x 24 6,439 1 x 18 203,700
8 9 x 10 3,232 3 x 23 94,940 8 3 x 12 7,966 1 x 11 209,547
9 6 x 16 3,361 2 x 20 95,753 9 23 x 25 8,197 1 x 17 215,210
10 16 x 17 3,379 6 x 20 96,550 10 6 x 9 8355 15 x 23 225219
11 16 x 21 3,464 19 x 20 98,973 11 19 x 21 8,591 1 x 3 228372
12 2 x 16 3,783 15 x 25 99,067 12 10 x 17 8,829 1 x 16 233,764
13 7 x 13 3,827 19 x 23 101,414 13 6 x 14 9,155 7 x 15 235,900
14 6 x 12 3,960 12 x 20 101,766 14 5 x 25 9,193 13 x 15 236,132
15 16 x 24 4,140 6 x 23 108,628 15 4 x 18 9,516 1 x 19 237,487
16 2 x 18 4,148 2 x 23 108,955 16 11 x 12 9,573 2 x 8 239,177
17 9 x 18 4,160 12 x 23 113,128 17 11 x 16 10,221 1 x 10 247,536
18 4 x 16 4234 15 x 22 113,704 18 12 x 18 10,778 8 x 15 342,651
19 19 x 24 4,268 15 x 20 140,423 19 16 x 24 10,912 1 x 2 355,546
20 9 x 16 4,361 15 x 23 152,907 20 11 x 24 11,065 1 x 15 482,401

'Genétipos codificados de acordo com a Tabela 2.
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No ensaio conduzido na primeira época de semeadura em Primavera do Leste na safra
2007/08 (PL1) verificou-se a formacao de oito grupos, sendo que em apenas um grupo foram
incluidos 12 genoétipos. Quatro grupos foram constituidos de dois genotipos e dois grupos
apresentaram apenas um genoétipo. Esses tltimos foram DM 309 (23) e MSOY 8008 RR (15)
(Tabela 39).

No dendograma obtido pelo método UPGMA foram distinguidos sete grupos, quando
considerada a dissimilaridade de 21% no critério de delimita¢do dos grupos (Figura 12). Esses
grupos foram concordantes com aqueles formados no agrupamento de Tocher. Observou-se
também a separagdo dos gendtipos em dois grupos distintos a 100% de dissimilaridade. A
diferenca entre esses grupos deve-se, principalmente, ao carater dias para maturagao (DM),
pois gendtipos mais tardios foram agrupados em um grupo e os precoces em outro.

Considerando o ensaio conduzido na primeira época de semeadura em Primavera do
Leste na safra 2008/09 (PL2), observou-se a formagao de 11 grupos pelo método de Tocher
(Tabela 40). Os grupos formados diferiram dos grupos do ensaio PLI, no entanto, alguns
gendtipos permaneceram agrupados nos dois ensaios, a exemplo de P98C81(22) e BCR1346
142 (25), e BCR1057G 157 (17) e BCR1067G 189 (19). O dendograma evidenciou a
formag¢dao de nove grupos a 21% de dissimilaridade (Figura 13). Dentre esses, o grupo
formado por BCR1455 178 (20) e DM 309 (23) apresentou-se mais distante em relagdo aos
demais.

Na tabela 41 sdo apresentados os oito grupos formados pelo método de otimizacao de
Tocher no ensaio da segunda época de semeadura em Primavera do Leste, safra 2008/09
(PL3). Os gendtipos BCR1070G 231 (2), DM 309 (23) e BCR1455 178 (20) foram alocados,
individualmente, em grupos diferentes. Nos grupos 4 e 5 foram alocados os genétipos mais
tardios, com mais de 120 dias para maturagdo (DM). Novamente os genoétipos BCR1057G
157 (17) e BCR1067G 189 (19) foram agrupados no mesmo grupo (Grupo 1).

O dendograma obtido foi concordante com agrupamento de Tocher (Figura 14) e
evidenciou os gendtipos BCR651G 68 (1), BCR651G 75 (8) e DM 309 (23) como mais
distintos em relagdo aos demais (100% de dissimilaridade).

No ensaio conduzido na terceira época de semeadura em Primavera do Leste na safra
2008/09 (PL4) verificou-se a formacdao de sete grupos (Tabela 42). Apesar dos grupos
formados terem sido diferentes dos grupos dos ensaios anteriores, determinados gendtipos
permaneceram juntos. No grupo 1, por exemplo, dos 10 genétipos alocados, apenas

BCR553G 306 (16), BCR1067G 210 (21) e BCR1057G 162 (24) estiveram juntos nos ensaios
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anteriores. Da mesma forma, os gen6tipos P98C81 (22) e BCR1346 142 (25) também foram
agrupados em grupos similares nos ensaios PL1 e PL2.

No dendograma obtido pelo método UPGMA foram distinguidos dois grandes grupos
a 73 % de dissimilaridade (Figura 15). Esses grupos incluiram todos os gendtipos, exceto o
genotipo BCR1070G 246 (14), que apresentou-se como mais distinto em relagdo aos demais
(100% de dissimilaridade). No entanto, oito grupos foram formados quando se considerou a
dissimilaridade de 30% no critério de delimitagdo dos grupos. Esses grupos foram
parcialmente concordantes com o agrupamento de Tocher.

Considerando o ensaio conduzido na primeira época de semeadura em Primavera do
Leste na safra 2009/10 (PL5), observou-se a formacao de seis grupos pelo método de Tocher
(Tabela 43). Os grupos formados diferiram dos grupos do ensaio PL1, apesar dos dois ensaios
apresentarem alta e significativa correlagdo entre as matrizes de distdncias. No entanto, nos
dois ensaios permaneceram agrupados os seguintes genétipos: BCRS553G 306 (16),
BCR1067G 210 (21), BCR1057G 162 (24), BCR1057G 157 (17) e BCR1067G 189 (19). Nos
grupos 4 e 5 foram agrupados os apenas os genotipos MSOY 8008 RR (15) e DM 309 (23),
respectivamente.

O dendograma obtido pelo método UPGMA evidenciou a formagdo de dois grandes
grupos a 100% de dissimilaridade (Figura 16). Assim como no ensaio PL1, esses dois grupos
distiguiram-se principalmente pelo carater dias para maturacdo (DM), com genotipos mais
tardios em um grupo e os precoces em outro. O gendtipo BCR892G 132 (3) foi agrupado com
os genotipos mais tardios, porém, no ensaio PL1 foi agrupado com os mais precoces.

Na tabela 44 sdo apresentados os sete grupos formados pelo método de otimizagdo de
Tocher no ensaio conduzido na segunda época de semeadura em Primavera do Leste, safra
2009/10 (PL6). No grupo 1 foram agrupados as linhagens BCR651G 68 (1) e BCR651G 75
(8), ambas apresentam parentais em comum (linhagens “irmas”). Outros grupos também
agruparam linhagens irmas, a exemplo de BCR1057G 162 (24) e BCR1057G 157 (17) no
grupo 2, e BCR1070G 229 (9), BCR1070G 251 (11) e BCR1070G 246 (14) no grupo 3.

O dendograma evidenciou a formacgao de oito grupos a 30% de dissimilaridade (Figura
17). Os grupos foram parcialmente concordantes com o agrupamento de Tocher, no qual os
genotipos Valiosa RR (12) e CD 219 RR (4) também permaneceram em grupos individuais e
separados.

No ensaio conduzido em Pedra Preta na safra 2009/10 (PP) verificou-se a formacgao de

seis grupos pelo método de otimizagdo de Tocher (Tabela 45). No grupo 1 foram alocados 15
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genotipos, entre esses, BCR1057G 162 (24), BCR1067G 210 (21) e BCR553G 306 (16), os
quais também agrupados nos ensaios anteriores. Os grupos 2 e 3 apresentaram pares de
linhagens irmas BCR1070G 251 (11) e BCR1070G 246 (14), e BCR651G 75 (8) e BCR651G
68 (1). O grupo 6 apresentou apenas o genotipo MSOY 8008 RR (15), o mais precoce em
relacdo ao demais gendtipos.

No dendograma obtido pelo método UPGMA foram distinguidos dois grandes grupos
a 100 % de dissimilaridade (Figura 18). Em um grupo foram incluidos os genotipos P98CS81
(22), DM 309 (23), BCR1455 178 (20) e BCR1346 142 (25), caracterizados por apresentarem
mais de 48 dias para floragao (DF). No outro grupo foram agrupados os genotipos restantes.
Quando se considerou a dissimilaridade de 23% no critério de delimitagdo dos grupos, seis
grupos foram formados.

Para o ensaio conduzido em Nova Ubiratd (NU) o método de otimizagdo de Tocher
possibilitou a formagao de quatro grupos (Tabela 46). No grupo 1 foram agrupados 84% dos
genotipos (22 gendtipos). No grupo 2 foram alocadas as linhagens irmas BCR651G 75 (8) e
BCR651G 68 (1), com mais de 120 dias para maturacdo (DM). Os grupos 3 e 4 apresentaram
apenas um genotipo, respectivamente BCR1070G 231 (2) e MSOY 8008 RR (15). Esses
ultimos genétipos se comportaram como mais precoces no ensaio, com 114 dias para
maturagao.

Obsevando o dendograma obtido pelo método UPGMA (Figura 19), verificou-se que
os genotipos BCR651G 75 (8) e BCR651G 68 (1) foram mais dissimilares em relagdo aos
outros genotipos (100% de dissimilaridade). Por outro lado, a 31% de dissimilaridade o
dendograma evidenciou a formagdo de quatro grupos concordantes com os grupos obtidos
pelo método de Tocher.

A contribuicdo relativa dos caracteres para a diversidade genética dos 26 gendtipos
nos oito ensaios ¢ apresentada na Tabela 47. Observou-se que os caracteres apresentaram
diferentes estimativas e ordens de classificagdo, variando conforme o ensaio. Tal fato pode ser
explicado, em parte, pela expressdo diferencial dos genes nos diferentes ambientes.

O carater dias para maturacdo (DM) obteve as maiores estimativas de contribuicao
relativa em todos os ensaios, exceto no ensaio conduzido em Pedra Preta (PP). No ensaio
conduzido na terceira época de semeadura em Primavera do Leste na safra 2009/10 (PL4) a
contribuicdo relativa do carater apresentou menor magnitude em comparacdo aos outros

ensaios.
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Os caracteres stand (ST), acamamento (AC) e altura de insercdo da primeira vagem
(AV) contribuiram em menor intensidade para diversidade devido a uniformidade dos
genotipos. Ainda assim, esses caracteres devem permanecer nas andlises de diversidade
genética pela relevada importancia ao melhoramento genético da soja.

De modo geral, a expressdo da diversidade entre os gendtipos manteve-se, de certa
forma, consistente nos ensaios. Os grupos formados foram parcialmente concordantes, com os
genotipos BCR1057G 162 (24), BCR1067G 210 (21) e BCR553G 306 (16) agrupados em
todos os ensaios.

Os genotipos DM 309 (23) e MSOY 8008 RR (15) que mantiveram-se distantes dos
outros genotipos com mais frequéncia nos ensaios podem ter expressado sua real divergéncia
genética, podendo ser considerados como promissores nas hibridagdes artificiais, com a

finalidade de incrementar a variabilidade genética para os caracteres agrondmicos.
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Tabela 39. Agrupamento dos 26 genotipos de soja pelo método de otimizagao de Tocher,
com base nos caracteres agronomicos avaliados no ensaio conduzido na primeira
época de semeadura em Primavera do Leste na safra 2007/08 (PL1), no estado
do Mato Grosso

Grupo Genotipos
BCRS553G 306 (16) BCR1067G 189 (19) BCR1067G 210 (21) BCR1057G 162 (24)
1 BCR1070G 229 (9) BCR892G 132 (3) Valiosa RR (12) CD 219 RR (4)

BCR1057G 157 (17) BCR1070G 244 (6) BCR1070G 251 (11) BCR1070G 228 (18)

2 BCR945G 110 (10)  BCR892G 140 (13) BCR945G 114(5)  BCR651G 75 (8)
3 P98C81(22) BCR1346 142 (25)

4 BCRI070G231(2) BCRI1070G 246 (14)

5  BCRI455178(20)  UFV 18 PM (26)

6  BCR651G 68 (1) BCR1459 189 (7)

7 DM 309 (23)

8  MSOY 8008 RR (15)
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Figura 12. Dendograma representativo da dissimilaridade genética entre 26 genotipos de soja, obtido
pelo método de agrupamento UPGMA, no ensaio conduzido na primeira época de
semeadura em Primavera do Leste, safra 2007/08 (PL1)

Tabela 40. Agrupamento dos 26 genotipos de soja pelo método de otimizagao de Tocher,
com base nos caracteres agronomicos avaliados no ensaio conduzido na primeira
época de semeadura em Primavera do Leste na safra 2008/09 (PL2), no estado
do Mato Grosso

Grupo Genotipos

1 BCR1057G 157 (17) BCR1067G 189 (19)
BCR1070G 231 (2) BCRS892G 132 (3) BCR892G 140 (13)
BCR1459 189 (7) UFV 18 PM (26)
3 CD219RR (4) BCR945G 110 (10) BCR1070G 251 (11) Valiosa RR (12)
4 BCR1070G 246 (14) BCR1070G 228 (18)
5 BCR1067G 210 (21) BCR1057G 162 (24) BCRS553G 306 (16)
6 P98C81(22) BCR1346 142 (25)
7
8
9

\S]

BCR1455 178 (20) DM 309 (23)
BCR651G 68 (1)  BCR945G 114 (5)
BCR1070G 244 (6) MSOY 8008 RR (15)
10 BCR1070G 229 (9)
11 BCR651G 75 (8)

0 38 T8 142 15.23 19.04 1284 26,65 046 M7 8.08
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Figura 13. Dendograma representativo da dissimilaridade genética entre 26 genotipos de soja, obtido
pelo método de agrupamento UPGMA, no ensaio conduzido na primeira época de
semeadura em Primavera do Leste, safra 2008/09 (PL2)
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Tabela 41. Agrupamento dos 26 genotipos de soja pelo método de otimizagdo de Tocher,
com base nos caracteres agrondmicos avaliados no ensaio conduzido na segunda
época de semeadura em Primavera do Leste na safra 2008/09 (PL3), no estado
do Mato Grosso

Grupo Genotipos
BCR1067G 189 (19) BCR1057G 162 (24) BCRI1057G 157 (17)
BCRS553G 306 (16)  BCR1067G 210 (21)  Valiosa RR (12)
2 BCR1070G 244 (6) MSOY 8008 RR (15)
BCR1070G 251 (11) BCR1346 142 (25) BCR945G 110 (10)

3 BCR892G 132(3)  CD2I9RR (4) BCR1070G 229 (9)
BCR1070G 246 (14) BCR1070G 228 (18) BCR1459 189 (7)
4 BCR651G 68 (1) BCR651G 75 (8)
5  BCR945G 114 (5)  BCR892G 140 (13)  UFV 18 PM (26) P98C81(22)
6  BCRI1070G 231 (2)
7 DM 309 (23)
8  BCR1455 178 (20)

n 0 4 50 60 {1 il 90 100
0 65 130 19.51 26.02 3252 39.03 4553 52.04 58.54 65.05

Figura 14. Dendograma representativo da dissimilaridade genética entre 26 genotipos de soja, obtido
pelo método de agrupamento UPGMA, no ensaio conduzido na segunda época de
semeadura em Primavera do Leste, safra 2008/09 (PL3)
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Tabela 42. Agrupamento dos 26 genotipos de soja pelo método de otimizagao de Tocher,
com base nos caracteres agrondmicos avaliados no ensaio conduzido na terceira
época de semeadura em Primavera do Leste na safra 2008/09 (PL4), no estado

do Mato Grosso

Grupo Genotipos
BCRS553G 306 (16) BCR1057G 157 (17) BCR1057G 162 (24) BCR945G 110 (10)
1 BCR1067G 210 (21) BCR1070G 228 (18) BCR945G 114 (5)
BCR892G 132 (3) BCR651G 75 (8) BCR1459 189 (7)
5 BCR1070G 231 (2) BCR1070G 244 (6)  Valiosa RR (12)
CD 219 RR (4) BCR1070G 229 (9)  BCR1070G 251 (11)
3 MSOY 8008 RR (15) P98C81(22) UFV 18 PM (26)
BCR1346 142 (25) DM 309 (23) BCR1067G 189 (19)
4 BCR1455 178 (20)
5 BCR892G 140 (13)
6 BCR651G 68 (1)
7 BCR1070G 246 (14)
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Figura 15. Dendograma representativo da dissimilaridade genética entre 26 genotipos de soja, obtido
pelo método de agrupamento UPGMA, no ensaio conduzido na terceira época de
emeadura em Primavera do Leste, safra 2008/09 (PL4)

Tabela 43. Agrupamento dos 26 genotipos de soja pelo método de otimizagao de Tocher,
com base nos caracteres agronomicos avaliados no ensaio conduzido na primeira
época de semeadura em Primavera do Leste na safra 2009/10 (PL5), no estado
do Mato Grosso

Grupo Genotipos
BCR1057G 157 (17) BCR1067G 189 (19) BCRI1057G 162 (24)
BCR1070G 229 (9) BCR1070G 244 (6)  BCR1070G 231 (2)

Valiosa RR (12) BCR1070G 228 (18) BCR1070G 251 (11)
BCR1070G 246 (14) BCR553G 306 (16) BCR1067G 210 (21)
BCR651G 68 (1) BCR651G 75 (8) BCR1459 189 (7)

2 BCR892G 140 (13)  P98C81(22) BCR1455 178 (20)

BCR1346 142 (25)  UFV 18 PM (26)

BCR945G 114 (5)  BCR945G 110 (10)  BCR892G 132 (3)
MSOY 8008 RR (15)

DM 309 (23)

CD 219 RR (4)

AN N W

0 174 1545 0.2 a7 112 4646 5.1 61.95 6.7 s
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Figura 16. Dendograma representativo da dissimilaridade genética entre 26 genotipos de soja, obtido
pelo método de agrupamento UPGMA, no ensaio conduzido na primeira época de
semeadura em Primavera do Leste, safra 2009/10 (PL5)

Tabela 44. Agrupamento dos 26 genotipos de soja pelo método de otimizagao de Tocher,
com base nos caracteres agrondmicos avaliados no ensaio conduzido na segunda
época de semeadura em Primavera do Leste na safra 2009/10 (PL6), no estado
do Mato Grosso

Grupo Genotipos

1 BCR651G 68 (1) BCR651G 75 (8) BCR892G 140 (13)  BCR945G 114 (5)
BCR1459 189 (7) UFV 18 PM (26) BCR892G 132 (3) BCR1070G 244 (6)

) BCR1067G 210 (21) BCRI1057G 162 (24) BCR1067G 189 (19)
BCR553G 306 (16) BCR1070G 228 (18) BCR1057G 157 (17)

3 BCR1070G 229 (9) BCR1070G 251 (11) BCR1070G 246 (14) BCR945G 110 (10)

4 BCR1455 178 (20) BCR1346 142 (25) DM 309 (23) P98C81(22)

5 BCR1070G 231 (2) MSOY 8008 RR (15)

6 Valiosa RR (12)

7 CD219RR (4)

—
—

i
}

i

0 433 8.66 129 f1.32 165 558 0.4 M4 3698 44
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Figura 17. Dendograma representativo da dissimilaridade genética entre 26 genotipos de soja, obtido
pelo método de agrupamento UPGMA, no ensaio conduzido na segunda época de
semeadura em Primavera do Leste, safra 2009/10 (PL6)

Tabela 45. Agrupamento dos 26 genotipos de soja pelo método de otimiza¢do de Tocher,
com base nos caracteres agrondmicos avaliados no ensaio conduzido em Pedra
Preta na safra 2009/10 (PP), no estado do Mato Grosso

Grupo Genotipos
BCR1057G 157 (17) BCR1057G 162 (24) BCR1067G 210 (21) BCRS553G 306 (16)
1 BCR1070G 228 (18) CD 219 RR (4) BCR1070G 231 (2) BCR1070G 244 (6)
BCR1070G 229 (9) BCR892G 132 (3) Valiosa RR (12) BCR1067G 189 (19)
BCR945G 110 (10) BCR1459 189 (7) BCR945G 114 (5)
2 BCR1070G 251 (11) BCR1070G 246 (14) UFV 18 PM (26)
3 BCR651G 75 (8) BCR892G 140 (13) BCR651G 68 (1)
4 P98CS81(22) DM 309 (23)
5 BCR1455 178 (20) BCR1346 142 (25)
6 MSOY 8008 RR (15)
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Figura 18. Dendograma representativo da dissimilaridade genética entre 26 genotipos de soja, obtido
pelo método de agrupamento UPGMA, no ensaio conduzido em Pedra Preta, safra 2009/10

(PP)

Tabela 46. Agrupamento dos 26 genotipos de soja pelo método de otimizagao de Tocher,
com base nos caracteres agrondmicos avaliados no ensaio conduzido em Nova
Ubirata na safra 2009/10 (NU), no estado do Mato Grosso

Grupo Genotipos
BCR1459 189 (7) BCR892G 140 (13) DM 309 (23) BCR1346 142 (25)
BCR945G 114 (5) BCR1455 178 (20) UFV 18 PM (26)  BCRI1070G 246 (14)
1 BCR1070G 229 (9) BCR1070G 244 (6)  P98C81(22) Valiosa RR (12)
BCR1067G 210 (21) BCR1057G 162 (24) CD 219 RR (4) BCR1070G 228 (18)
BCR1070G 251 (11) BCR1057G 157 (17) BCR892G 132 (3) BCRI1067G 189 (19)
BCRS553G 306 (16) BCR945G 110 (10)
2 BCR651G 68 (1) BCR651G 75 (8)
3 BCR1070G 231 (2)
4 MSOY 8008 RR (15)
1
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Figura 19. Dendograma representativo da dissimilaridade genética entre 26 genotipos de soja, obtido
pelo método de agrupamento UPGMA, no ensaio conduzido em Nova Ubiratd, safra
2009/10 (NU)
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Tabela 47. Contribuigdo relativa (%) dos 10 caracteres agrondmicos avaliados para diversidade genética em 26 genotipos de soja avaliados em
oito ensaios conduzidos no estado do Mato Grosso

Caracteres PL1 PL2 PL3 PL4 PL5 PL6 PP NU
Dias para maturagdo (DM) 44,85 33,84 45,59 16,91 57,98 41,52 26,23 55,68
Dias para floragdo (DF) 28,36 21,40 6,71 16,84 3,77 - 40,50 6,68
Altura de planta na matura¢ao (APM) 2,46 14,46 6,41 14,74 4,67 9,98 8,75 491
Reagdo a mancha alvo (MA) 3,99 2,71 6,16 15,72 4,84 16,06 - -
Produtividade de graos (PD) 2,31 8,92 10,38 10,30 1,96 5,29 7,98 9,48
Reagdo ao mildio (MD) - 2,17 2,72 291 12,46 15,27 3,59 9,72
Haste verde (HV) 10,20 4,96 12,47 2,16 2,02 2,74 3,57 4,87
Stand (ST) 1,92 1,84 2,50 6,47 7,96 3,80 - 5,13
Acamamento (AC) 3,39 4,93 4,52 7,70 1,80 2,90 5,64 1,54
Altura de inserc¢do da primeira vagem (AV) 2,52 4,78 2,54 6,25 2,54 2,44 3,73 1,99
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4.2 Caracteres quimicos

Os caracteres quimicos avaliados, teor de dleo e proteina, foram expressos em

porcentagem de matéria seca dos graos (%).

4.2.1 Analises individuais de variancia

Os teores de oleo e proteina, determinados pelos métodos de extragdo Soxhlet e
Kjeldahl, foram obtidos apenas para os ensaios conduzidos em Primavera do Leste na safra
2008/09 (PL2, PL3 e PL4).

Os métodos de Soxhlet e Kjeldahl sao considerados padrdes na determinacdo dos
teores de 6leo e proteina em soja (FEHR et al., 1968). Entretanto, a ocorréncia de falhas
durante os processos de extragdo comprometem as determinagdes, como exemplo pode-se
citar: erros na manipulagao de amostras de sementes, uso inadequado de dessecadores, erro na
determinac¢do de massas, reutilizagao de cartuchos de outras extragoes, entre outras.

Assim, tais falhas provavelmente foram a razdo da ndo significincia dos efeitos
genotipicos para os teores de 6leo e proteina nos trés ensaios (Tabela 48). Para assegurar a
analise dos caracteres quimicos e comprovar a diferenca entre os genotipos, procedeu-se as
determinagdes por meio da técnica de ressonancia magnética nuclear (RMN).

A ressondncia magnética nuclear (RMN) ¢ a técnica mais utilizada para determinar o
teor de 6leo nas sementes (FEHR et al., 1968). Por ser uma técnica rapida, acurada e nao
destrutiva tem sido comumente adotada por melhoristas de plantas. Ao contrario do método
de extragdao Soxhlet, as sementes ndo sdao destruidas e podem ser utilizadas para o plantio.

Determinou-se apenas o teor de oleo pela ressondncia magnética nuclear para os
ensaios conduzidos em Primavera do Leste nas safras 2008/09 (PL2, PL3 e PL4) e 2009/10
(PL5 e PL6) e em Pedra Preta (PP). Os resumos das analises individuais de variancia estdo
apresentados na Tabela 49. Verificou-se diferencas significativas (P < 0,05) entre os

genotipos em todos os ensaios, indicando a existéncia de variabilidade genética.
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As variancias residuais e os coeficientes de variacao experimental foram menores que
os obtidos nas analises realizadas pelo método Soxhlet. Dessa forma, a técnica da ressonancia

magnética nuclear mostrou-se mais precisa e confiavel para estimar os parametros genéticos

Tabela 48. Resumo das analises indivuais de varidncia dos caracteres teor de 6leo e proteina
avaliados em 26 genotipos de soja em trés ensaios conduzidos no estado do Mato

Grosso
Quadrados Médios
F.V. GL PL2 PL3 PL4

Oleo Proteina Oleo Proteina Oleo Proteina
Blocos 1 7,126 8,129 92,960 1,627 0,021 3,057
Genodtipos 25 3,387ns 2,794 ns 3,267ns 3,347 ns 3267ns 1,571 ns
Residuo 25 3,689 2,153 3,438 2,082 2,619 2,022
Média 23,05 43,12 23,53 43,19 22,45 43,13
CV(%) 8,33 3,40 7,88 3,34 7,21 3,30

ns — ndo significativo

Tabela 49. Resumo das analises indivuais de variancia do carater teor de 6leo avaliados em
26 genotipos de soja em seis ensaios conduzidos no estado do Mato Grosso

Quadrados Médios
PL2 PL3 PL4 PL5 PL6 PP
Blocos 1 0,000 0,002 0,055 0,396 0,005 0,014
Gendtipos 25 1,328 ** (0,987 ** 1,435** 1,350* 1,494 ** 1,699 **
Residuo 25 0,132 0,039 0,139 0,584 0,144 0,205

F.V. GL

Média 21,01 21,00 20,68 21,14 20,75 19,51
CV(%) 1,73 0,94 1,81 3,61 1,83 2,32
H? 90,08 96,04 90,30 56,79 90,34 87,91

** ¢ * significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste F

As estimativas dos coeficientes de determinaco genotipico (H?) foram elevadas em
todos os ensaios, com excessdo do ensaio conduzido na primeira época de semeadura em
Primavera do Leste na safra 2009/10 (PL5), cuja estimativa foi de 56,79%. Tais resultados sdo
concordantes com relatos de outros autores que observaram influéncia moderada a forte do
ambiente nos teores do 6leo e proteina (HOWELL; CARTER, 1953; PIPOLO, 2002).

Os teores médios de oOleo nos ensaios variaram de 19,51% a 21,14%, valores
comumente encontrados em genotipos de soja. As cultivares de soja destinadas a producao de

6leo e farelo apresentam teor médio de 6leo de 20%, podendo variar de 13 a 28%.
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4.2.2 Teste comparativo entre médias

Na Tabela 50 sdo apresentadas as médias do teor de 6leo dos 26 genoétipos avaliados
nos seis ensaios. Foi efetuado o teste de Tukey a 5% de probabilidade, porém apenas as
diferencas minimas significativas (DMS) sdo apresentadas.

Em todos os ensaios houve diferencas significativas entre os genotipos, com médias
variando de 17,81% a 22,49%. O ensaio conduzido na primeira época de semeadura em
Primavera do Leste na safra 2008/09 (PL2) apresentou o maior teor médio de 6leo (21,01%),
destacando-se o gendtipo BCR1070G 229 com o maior teor (22,37% ).

Nos outros ensaios conduzidos em Primavera do Leste na safra 2008/09 (PL3 e PL4)
observou-se uma pequena redug¢do do teor médio de d6leo. Esse comportamento era esperado
pois o plantio mais tardio induz ao florescimento, além de acelerar a maturagdo e reduzir o
periodo de acimulo de reservas, fazendo com que as sementes ndo apresentem padrdo normal
de desenvolvimento e composi¢do quimica.

Nos ensaios conduzidos em Primavera do Leste na safra 2009/10 (PL5 e PL6) os
genotipos BCR1070G 229 e CD 219 RR apresentaram os maiores teores de 6leo. No entanto,
no ensaios PL5 ndo houve diferenga significativa entre os genotipos pelo teste de Tukey a 5%
de probabilidade.

Os gendtipos apresentaram as menores médias no ensaio conduzido em Pedra Preta
(PP). O teor médio de 6leo do ensaio foi de 19,51%, valor abaixo da média das cultivares
comerciais de soja. A baixa média apresentada tem como causas a localizagdo do ensaio e as
condi¢des ambientais. Como o local de conducao do ensaio tem 732 m de altitude, apresenta
temperaturas amenas e umidade relativa alta durante todo o ciclo da cultura. Nessas condigdes
a soja tende a apresentar menor teor de oleo.

Estudos de época de semeadura tem mostrado que o teor de 6leo ¢ mais baixo quando
as sementes amadurecem em temperaturas baixas, sendo a interagdo entre cultivar e época de
semeadura sobre o teor de 6leo uma fungdo da temperatura durante o desenvolvimento dos
graos.

Posteriormente, para verificar o efeito do ambiente e da interagdo de gendtipos e

ambientes no teor de oOleo foi realizada a andlise conjunta de varidncia.

128



Tabela 50. Médias do carater teor de 6leo (%) avaliado em 26 genotipos de soja cultivados

em seis ensaios conduzidos no estado do Mato Grosso

Gendtipos PL 2 PL 3 PL 4 PL 5 PL 6 PP
9 BCRI1070G 229 2237 22,22 21,26 22,08 22,49 20,34
4 CD219RR 22,12 21,95 21,36 22,32 21,72 21,11
3 BCR892G 132 21,72 21,94 21,91 21,87 21,42 20,61
11 BCR1070G 251 21,99 21,82 21,58 22,06 21,72 20,04
10 BCR945G 110 21,45 21,74 21,50 20,89 22,32 20,97
5 BCRY945G 114 21,96 21,39 20,93 21,35 21,37 21,04
26 UFV 18 PM 21,33 21,64 21,16 21,59 21,19 20,46
20 BCR1455178 21,88 21,32 21,19 22,15 21,29 19,41
23 DM 309 21,47 21,02 21,13 21,65 21,20 19,75
18 BCR1070G 228 21,72 21,63 20,89 22,04 20,75 19,04
6 BCRI1070G 244 20,99 21,27 21,06 21,73 20,77 19,98
7 BCR1459 189 2146 21,20 20,97 21,43 21,23 19,33
14 BCR1070G 246 21,42 20,69 21,22 21,28 20,69 19,81
& BCR651G 75 20,91 20,80 21,07 21,57 20,94 19,76
12 Valiosa RR 20,77 21,16 20,76 21,65 20,93 19,69
13 BCRE892G 140 21,11 21,43 20,74 21,27 20,76 19,35
I BCR651G 68 20,57 21,08 21,29 20,77 20,66 20,06
2 BCRI1070G 231 20,77 20,80 20,31 21,26 20,28 18,83
19 BCR1067G 189 20,16 20,05 21,00 20,14 19,72 18,38
15 MSOY 8008RR 19,63 20,13 20,24 20,95 19,52 18,68
25 BCR1346 142 19,96 20,03 20,01 19,79 19,48 18,98
16 BCR553G 306 20,14 20,37 19,11 20,03 20,07 18,38
22 P98C8l1 20,35 20,11 19,81 19,47 19,59 18,57
17 BCRI1057G 157 20,19 20,12 18,71 20,31 20,07 18,22
24 BCRI1057G 162 20,43 19,84 19,18 20,09 19,17 18,71
21 BCRI1067G 210 19,35 20,40 19,25 20,09 20,24 17,81

Média 21,01 21,00 20,68 21,14 20,75 19,51

DMS - Tukey (5%) 1,49 0,81 1,53 3,14 1,56 1,86

4.2.3 Analise conjunta de variancia

O resumo da andlise conjunta de variancia dos ensaios estd apresentada na Tabela 51.

As variancias residuais dos ensaios nao foram homogéneas, por isso procedeu-se ao ajuste dos

graus de liberdade do erro médio e da interagdo gendtipos x ambientes (GxA), conforme o

método de Cochran (1954).
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Verificou-se efeitos genotipicos significativos (P<0,01). O efeito significativo de
genotipos na presencao de interacdo GxA, também significativa, evidencia a variabilidade
entre os genodtipos.

Da mesma forma, os efeitos dos ambientes e da interagdo gendtipos x ambientes
também foram significativos. A significancia da interagdo GxA indica que os genotipos
apresentaram comportamento diferencial nos ambientes.

Interagcdes gendtipos x ambientes significativas para teor de 6leo também foram
evidenciadas por outro autores nos estados de Minas Gerais e Parana (LELIS et al., 2010;

ALBRECHT et al., 2008).

Tabela 51. Resumo da analise conjunta de variancia do carater teor de 6leo avaliados em 26
genotipos de soja em seis ensaios conduzidos no estado do Mato Grosso

F.V. GL QM
Blocos/Amb. 6 0,079
Gendtipos (G) 25 6,805 **
Ambientes (A) 5 18,717 **

GxA 125! 0,297 *
Residuo 150 0,207
Média 20,68
CV(%) 2,21

** e * significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste F
" ajuste pelo método de Cochram (1954)

4.2.4 Decomposicao da interacao genotipos x ambientes

Para determinar as causas da interagdo genotipos x ambientes foi realizada sua
decomposi¢do nas partes simples e complexa. Também foram estimados os coeficientes de
correlacao fenotipica e genotipica para avaliar a similaridade entre os ensaios.

As fragdes simples e complexas da interagdo e as estimativas de correlagdo entre os
pares de ambientes sdo apresentados na Tabela 52. Verificou-se a predominanica de interacao
do tipo simples, com estimativas acima de 50%. A interacdo simples representa apenas
mudang¢a na magnitude do comportamento genotipico, sem alteracdo da ordem dos genotipos

ao longo dos ambientes.
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No entanto, nos ensaios conduzidos na primeira e terceira época de semeadura em
Primavera do Leste (PL2 e PL4) a interacao foi do tipo complexa devido ao comportamento
diferencial dos genotipos em condi¢des de fotoperiodos distintos. No par de ensaios PL4 e

PL6 também foi observado comportamento semelhante.

Tabela 52. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples(% S) e complexa (% C) resultantes da decomposi¢ao da intera¢ao entre
gendtipos e pares de ambientes do carater teor de 6leo avaliado em 26 genotipos
de soja em seis épocas de semeadura no estado do Mato Grosso

Correlagdes Interacao
AMB QMGA QMR F Fenotipicas Genotipicas %S % C
PL2 PL3 0,17 0,08 1,96 * 0,86 0,96 65,99 34,01
PL2 PL4 0,36 0,13 2,64 ** 0,74 " 0,91 49,34 50,66
PL2 PL5 0,24 0,35 0,66 ns 0,82 1,06 - -
PL2 PL6 0,22 0,13 1,61 ns 0,84 *F 0,96 - -
PL2 PP 0,33 0,16 1,97 * 0,79 0,94 55,44 44,56
PL3 PL4 0,29 0,08 3,30 ** 0,77 0,90 55,51 44,49
PL3 PL5 0,20 0,31 0,63 ns 0,84 7 1,06 - -
PL3 PL6 0,12 0,09 128 ns 0,92 *F 0,98 - -
PL3 PP 0,30 0,12 248 ** 080 0,92 62,64 37,36
PL4 PL5 0,36 036 098 ns 0,75 1,00 - -
PL4 PL6 0,39 0,14 2,75 ** 0,73 0,90 4843 51,57
PL4 PP 0,33 0,17 1,90 * 0,79 " 0,94 55,36 44,64
PL5 PL6 0,33 036 091 ns 077 1,01 - -
PL5 PP 0,51 0,39 1,30 ns 0,67 0,94 - -
PL6 PP 0,32 0,17 1,83 * 0,80 0,94 55,89 44,11

* e **: significativo a 5 e 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.
" significativamente diferente de zero pelo teste t al%.

As estimativas dos coeficientes de correlagao foram altas e significativas, variando
entre os pares de ambientes envolvidos. No entanto, os pares que envolveram os ensaios PL4
e PP apresentaram as menores estimativas, provavelmente devido as condi¢des ambientais
particulares desses ensaios, citadas anteriormente.

A predominancia da interacao do tipo simples e a alta correlagdo entre os ambientes
revelaram a consisténcia da expressdo do carater. Esse comportamento ¢ desejavel para

identificacdo e sele¢do de gendtipos com maiores teores de oleo.
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4.2.5 Adaptabilidade e estabilidade

As analises de adaptabilidade e estabilidade foram realizadas empregando-se os
métodos centroide proposto por Rocha et al. (2005) modificado por Nascimento et al. (2009),
Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998) e o nimero 6timo de ambientes proposto

no presente trabalho. Adicionalmente foi estimado o comportamento genotipico.

4.251. Método centréide modificado

Na Tabela 53 s@o apresentadas as classificagdes dos genotipos quanta a adaptabilidade
e estabilidade pelo método centrdide modificado. O percentual de varidncia explicado pelos
dois primeiros componentes principais foi de 92%. Com essa variancia a distorcdo das
coordenadas do gendtipos, no grafico de dispersdo, ¢ considerada aceitavel e as interpretagdes
do comportamento do genoétipo, satisfatorias (CRUZ et al., 2004).

Os genotipos BCR1070G 229, CD 219 RR, BCR892G 132 ¢ BCR945G 110 foram
classificados como de méaxima adaptabilidade geral (Classe I). Esses genotipos apresentaram
os maiores teores de 6leo na maioria dos ambientes, com média superior a 21%. Dentre esses,
BCR1070G 229 e CD 219 RR tiveram as maiores probabilidades associadas a classificacao,
30% e 34% respectivamente, valores que representam boa confiabilidade de recomendacao.

Por outro lado, os gendtipos BCR1346 142, BCR553G 306, P98C81, BCR1057G 157,
BCR1057G 162 e BCR1067G 210 foram classificados como de minima adaptabilidade
(Classe IV) e apresentaram teor médio de 6leo inferior a 20%. Dentre esses, as linhagens
BCR553G 306, BCR1057G 157, BCR1057G 162 e BCR1067G 210 ndo seriam
recomendadas pois também apresentaram as menores médias de produtividade de graos (PD).

A metade dos gendtipos foi classificada como de média adaptabilidade geral (Classe
V), com médias variando de 19,85% a 21,20%. Os genétipos com maior probabilidade de
pertencer a essa classe foram BCR1070G 231, BCR1459 189 e BCR1070G 246, todos com
probabilidade maior que 37%.
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A linhagem BCR1070G 251 apresentou uma das maiores médias (21,53%) e foi o

unico gendtipo classificado como de média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis

(Classe VI).

Tabela 53. Classificagdo dos 26 gendtipos de soja quanto a adaptabilidade ¢ estabilidade de
comportamento pelo método centréide modificado’ para o teor de 6leo avaliado

em seis ambientes no estado do Mato Grosso

Genotipos Meédia Classif Prob Prob Prob Prob Prob Prob Prob

O d dm avy)y vy (vh (vin

9 BCR1070G 229 21,79 I 0,300 0,086 0,054 0,046 0,108 0,298 0,108
4 CD219RR 21,76 I 0,340 0,080 0,066 0,052 0,126 0,178 0,158
3 BCR892G 132 21,58 I 0,245 0,079 0,077 0,057 0,157 0,166 0,219
11 BCR1070G 251 21,53 VI 0,230 0,090 0,068 0,056 0,161 0,238 0,158
10 BCR945G 110 21,48 I 0,218 0,087 0,089 0,065 0,162 0,164 0,215
5 BCR945G 114 21,34 VII 0,184 0,086 0,086 0,064 0,187 0,158 0,236
26 UFV 18 PM 21,23 VI 0,153 0,081 0,081 0,062 0,232 0,151 0,241
20 BCR1455178 21,20 VvV 0,148 0,108 0,074 0,067 0,232 0,217 0,153
23 DM 309 21,04 v 0,121 0,085 0,076 0,064 0,328 0,147 0,179
18 BCR1070G 228 21,01 v 0,125 0,119 0,079 0,077 0,271 0,186 0,143
6 BCR1070G 244 20,97 v 0,108 0,076 0,081 0,065 0,349 0,121 0,199
7 BCR1459 189 20,93 V 0,107 0,090 0,072 0,066 0,376 0,147 0,143
14 BCR1070G 246 20,85 VvV 0,098 0,072 0,086 0,067 0,374 0,109 0,195
8 BCR651G 75 20,84 vV 0,093 0,071 0,079 0,064 0,415 0,106 0,172
12 Valiosa RR 20,82 VvV 0,08 0,074 0,073 0,064 0,445 0,109 0,146
13 BCR892G 140 20,77 VvV 0,076 0,070 0,063 0,059 0,516 0,099 0,116
1 BCR651G 68 20,74 vV 0,094 0,069 0,111 0,074 0,317 0,097 0,238
2 BCR1070G 231 20,37 VvV 0,085 0,097 0,094 0,110 0,377 0,109 0,128
19 BCR1067G 189 19,91 vV 0,091 0,095 0,160 0,188 0,220 0,103 0,144
15 MSOY 8008RR 19,85 A% 0,088 0,097 0,148 0,210 0,218 0,102 0,137
25 BCR1346 142 19,71 IV~ 0,082 0,089 0,162 0,251 0,192 0,093 0,130
16 BCR553G 306 19,68 IV~ 0,081 0,107 0,115 0,301 0,186 0,099 0,112
22 P98CS8l1 19,65 IV~ 0,082 0,095 0,141 0,281 0,185 0,095 0,122
17 BCR1057G 157 19,60 IV ~ 0,081 0,113 0,109 0,316 0,174 0,100 0,108
24 BCR1057G 162 19,57 IV .~ 0,080 0,097 0,130 0,310 0,174 0,094 0,116
21 BCR1067G 210 19,52 v 0,079 0,105 0,112 0,341 0,163 0,095 0,105

Média 20,68

'Class.: classificagdo; Prob.: probabilidade; Classe I: Maxima adaptabilidade geral; Classe II:
Maxima adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; Classe III: Maxima adaptabilidade
especifica a ambientes desfavoraveis; Classe IV: Minima adaptabilidade; Classe V: Média
adaptabilidade geral; Classe VI: Média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; Classe
VII: Média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis.
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Na Figura 20 ¢ apresentada a dispersdao grafica dos 26 genotipos (codificados por
numeros) no plano formado pelos dois primeiros componentes principais. Observou-se a
distribui¢do dos genotipos nas proximidades dos ideotipos IV, V e 1. Pela inspegdo visual os
gendtipos BCR1346 142 (25), BCR553G 306 (16), P98C81 (22), BCR1057G 157 (17),
BCR1057G 162 (24) e BCR1067G 210 (21) sao classificados como gendtipos de minima
adaptabilidade (Classe IV).

Os gendtipos BCR1067G 189 (19) e MSOY 8008RR (15), classificados como de
média adaptabilidade geral (Classe V), estdo proximos do idedtipo IV devido a distor¢ao na
representacao grafica.

Mesmo com a distor¢ao grafica, verificou-se que a classificacdo dos genoétipos
BCR1070G 229 (9), CD 219 RR (4), BCR892G 132 (3) ¢ BCR945G 110 (11) pela

proximidade ao idedtipo I € concordante com a classificag@o pelo caculo das probabilidades.

CP2
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3.5
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49 50 51 52 53 54 55 56 57 58 59
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Figura 20. Dispersao grafica dos dois primeiros componentes principais dos 26 genotipos de soja,
para o teor de 6leo avaliado em seis ambientes no estado do Mato Grosso. Os sete pontos
numerados com algarismos romanos representam os ideotipos. I: maxima adaptabilidade
geral; II: maxima adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; III: maxima
adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis; IV: minima adaptabilidade; V:
média adaptabilidade geral; VI: média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis;
VII: média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis. CP1: componente
principal 1; CP2: componente principal 2.
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4.25.2. Meétodo de Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998)

Na Tabela 54 sdo apresentadas as estimativas dos parametros de adaptabilidade e
estabilidade obtidas pelo método de Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998).

Os gendtipos CD 219 RR, BCR1070G 229, BCR892G 132, BCR1070G 251,
BCR945G 110, BCR945G 114, UFV 18 PM e BCR1455 178 apresentaram adaptabilidade
geral. Destes, a cultivar CD 219 RR destacou-se por apresentar posi¢des relativas semelhantes
nas duas condigOes ambientais, favoraveis ¢ desfavoraveis.

Os resultados foram concordantes com a classificagao pelo método centrdide, no qual
os genodtipos BCR1070G 229, CD 219 RR, BCR892G 132 e BCR945G 110 foram
classificados como de maxima adaptabilidade geral (Classe I).

As linhagens BCR1070G 229, BCR1070G 251 ¢ BCR1455 178 foram melhor
classificadas nos ambientes favoraveis do que nos desfavoraveis. Por outro lado, as linhagens
BCR892G 132, BCR945G 110 e BCR945G 114 mostram melhor adaptabilidade em
ambientes desfavoraveis.

Importante destacar que os pares de linhagens irmas BCR1070G 229 e BCR1070G
251, e BCR945G 110 e BCR945G 114 exibiram comportamento semelhante em condi¢des
ambientais distintas, favordveis e desfavoraveis respectivamente. Esse comportamento
evidencia a consisténcia da expressdo de alelos (genes) relacionados ao teor de o6leo
provenientes de progenitores distintos.

Os genodtipos BCR1346 142, BCR553G 306, P98C81, BCR1057G 157, BCR1057G
162 e BCR1067G 210 apresentaram minima adaptabilidade a todos os ambientes, tanto
favoraveis quanto desfavoraveis (maior Pi). Tais resultados sdo concordantes com o obtido
pelo método centréide, no qual os genétipos foram classificados como de minima
adaptabilidade (Classe IV).

A concordancia entre os métodos confere maior confiabilidade a classificacdo dos

gendtipos quanto a adaptabilidade e estabilidade.
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Tabela 54. Estimativa dos parametros de adaptabilidade e estabilidade de 26 genotipos de
soja avaliados em seis ambientes para teor de dleo, com base no método proposto
por Lin e Binns modificado por Carneiro (1998)"

Genotipos Média Pigeral Genoétipos Pir  Genotipos  Pig
4 CDZ219RR 21,76  0,0855 9 0,0072 10 0,0469
9 BCRI1070G 229 21,79  0,0893 4 0,0904 3 0,0625
3 BCR892G 132 21,58 0,1737 11 0,1195 4 0,0756
11 BCR1070G 251 21,53 10,1835 3 0,2292 5 0,2412
10 BCR945G 110 21,48 10,2789 20 0,3145 26 0,2449
5 BCR945G 114 21,34 0,3347 5 0,3815 9 0,2536
26 UFV 18§ PM 21,23 0,3853 10 0,3949 11 0,3116
20 BCR1455 178 21,20  0,4943 26 0,4555 1 0,3691
23 DM 309 21,04  0,5660 18 0,4835 6 0,4970
6 BCRI1070G 244 20,97 0,6742 7 0,5312 14 0,5433
7 BCR1459 189 20,93 0,6918 23 0,5435 23 0,6111
18 BCR1070G 228 21,01 0,7644 6 0,7628 8 0,6308
8 BCR651G 75 20,84 10,8023 13 0,7897 12 0,8376
14 BCR1070G 246 20,85 0,8116 12 0,8229 20 0,8539
12 Valiosa RR 20,82 0,8278 8 0,8881 7 1,0130
13 BCR892G 140 20,77 0,8982 14 0,9457 13 1,1152
1 BCR651G 68 20,74 0,9804 1 1,2860 18 1,3262
2 BCRI1070G 231 20,37 11,5270 2 1,3216 2 1,9379
19 BCR1067G 189 19,91 2,5263 17 2,3848 25 2,0415
15 MSOY 8008RR 19,85 2,6099 16 2,4371 19 2,0703
25 BCRI1346 142 19,71 2,8524 19 2,7543 15 2,1776
16 BCRS553G 306 19,68 2,8992 21 2,8048 22 2,7091
22 P98C81 19,65 2,9935 15 2,8260 24 3,2972
17 BCRI1057G 157 19,60 3,1395 22 3,1358 16 3,8234
24 BCRI1057G 162 19,57 3,2195 24 3,1807 21 4,4914
21 BCR1067G 210 19,52 3,3670 25 3,2579 17 4,6488
Média 20,68

"Pi;— Pi para ambientes favoraveis; Pig — Pi para ambientes desfavoraveis
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4.2.5.3. Dimensionamento Otimo da Rede de Ambientes (DORA)

O método do Dimensionamento Otimo da Rede de Ambientes (DORA) foi
empregado no carater teor de 6leo. As combinagdes dos seis ensaios onde esse carater foi
avaliado foram iniciadas ao pares, sendo realizadas 15 combinagdes. Para cada combinagao
foi estimado o parametro Pi de adaptabilidade e estabilidade de Lin e Binns (1988), que foi
entdo comparado com o Pi obtido considerando todos os ambientes, aqui denominado “Pi
original”.

As correlagdes entre as estimativas de Pi sdo apresentadas na Tabela 55. Observou-se
que, ao considerar pares de ambientes, a menor correlacdo entre a estimativas de Pi foi de
0,932 para os ambientes 4 (PL4) e 7 (PP). Por outro lado, a méxima correlacdo foi obtida na
combinac¢do dos ambientes 6 (PL6) e 7 (PP). A correlagdo média dos pares de ambientes foi
de 0,954.

Considerando as 20 combinagdes possiveis com trés ambientes, observou-se que o Pi
obtido nos ambientes 3 (PL3), 5 (PL5) e 6 (PL6) apresentou menor correlacdo (0,976) com o
Pi original. J4 os ambientes 2 (PL2), 4 (PL4) e 6 (PL6) obtiveram a maior correlacao (0,989).
A medida que mais ambientes foram combinados, maiores estimativas de correlagdo foram
obtidas, porém, todas as combinagdes obtiveram correlagdes maiores que 0,930.

Dessa forma, considerando que as estimativas Pi dos ensaios apresentaram elevada
correlacio com o Pi original, seria possivel descartar determinados ambientes sem

comprometer a classificagdo dos gendtipos.

Tabela 55. Estimativas dos coeficientes de correlagdio maximos e minimos entre 0s
parametros Pi nas combinagdes de ambientes, para o teor de 6leo avaliado em

L. . . . 1

26 genotipos de soja em seis ambientes no estado do Mato Grosso

Combinagbes Quantidade Média Ambientes Minimo Ambientes Maximo
2 15 0,954 47 0,932 67 0,977
3 20 0,976 356 0,953 246 0,989
4 15 0,988 2356 0,975 2456 0,994
5 6 0,995 23467 0,992 24567 0,999
6 1 1,000 Todos 1,000 Todos 1,000

' Ambientes: 1: PL1; 2: PL2; 3: PL3; 4: PL4; 5: PL5; 6: PL6; 7: PP; 8: NU.
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Na Figura 21 ¢ apresentada a dispersdo grafica das estimativas dos coeficientes de
correlacdo entre os parametros Pi obtidos nas possiveis combina¢des dos ambientes. No eixo
das abscissas sdo apresentados os numeros de ambientes nas combinagdes e nas ordenadas as
magnitudes das correlagdes. Observou-se que, apesar da elevada magnitude das correlagdes,

houve uma tendéncia de aumento nas combina¢des que envolviam mais ambientes.

o

n

Figura 21. Dispersdo grafica das estimativas dos coeficientes de correlagdo entre os
parametros Pi dos 26 gendtipos de soja, em cinco tipos de combinagdes, para o
teor de 6leo avaliado em seis ambientes, no estado do Mato Grosso.

Na Figura 22 ¢ apresentado o comportamento dos gendtipos CD 219 RR e BCR1067G
210 quanto as estimativas Pi. Considerando todos os ambientes, o genotipo CD 219 RR
obteve a menor estimava Pi, mas em determinadas combinagdes de ambientes as estimativas
Pi apresentaram diferentes magnitudes. No entanto, essas estimativas ainda continuaram

baixas e mantiveram a classificagcdo de adaptabilidade geral do genotipo.
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Por outro lado, o genétipo BCR1067G 210 apresentou a maior estimativa Pi quando

foram considerados todos ambientes. Assim como no gendtipo CD 219 RR, em determinadas

combinagdes de ambientes as estimativas Pi apresentaram diferentes magnitudes.
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. Estimativas de Pi dos genotipo CD 219 RR e BCR1067G 210 nas combinagdes de

ambientes para o teor de 6leo.

139



4.3 Caracteres de sanidade de sementes

Os caracteres de sanidade sdo aqueles relativos a presenca de patdgenos nas sementes.
Diversos patdgenos infectam as sementes de soja € comprometem sua qualidade, causando
frequentemente perdas consideraveis na produgdo de graos.

Dentre os patdogenos mais frequéntes, destacam-se as bactérias e os fungos. Os fungos
patogénicos mais comuns s3o Alternaria sp., Aspergillus sp., Colletotrichum dematium,
Cercospora kikuchii, Chaetomium spp., Fusarium sp., Penicillium spp. ¢ Phomopsis spp.

No presente trabalho foi avaliado a incidéncia de bactérias e fungos em sementes
provenientes dos genotipos avaliados nos ensaios conduzidos na safra 2009/10 em Primavera
do Leste (PL5 e PL6) e Pedra Preta (PP). Os valores foram expressos em porcentagem de

sementes de infectadas (%) por determinado patégeno.

4.3.1 Analise descritiva

Devido a falta de normalidade dos dados nao foi realizada a anélise de variancia para a
incidéncia de cada um dos patdogenos, sendo realizada uma anéalise descritiva. Apenas para a
incidéncia total de patdgenos (fungos + bactérias) foi realizada a andlise de varidncia.

Nas Tabelas 56 a 58 sdo apresentadas as médias, os valores minimos e maximos, as
variancias e os intervalos de confianga (IC 95%) da incidéncia dos patdogenos nas sementes
dos 26 genotipos nos trés ensaios.

No ensaio conduzido na primeira época de semeadura em Primavera do Leste (PL5)
verificou-se que C. dematium e Fusarium sp apresentaram as maiores médias de incidéncia,
enquanto ndo foi detectada a presenga de Penicillium spp (Tabela 56). A incidéncia média de
bactérias foi maior que a dos fungos, e também apresentou a maior variacdo de incidéncia,

com valores variando entre 0 e 42% de sementes infectadas.
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A incidéncia total de patogenos (fungos + bactérias) atingiu o maximo de 60% de
sementes infectadas. Essa elevada incidéncia pode afetar a qualidade e germinacdao de
sementes. Na literatura ¢ relatado que incidéncias maiores que 40% comprometem a

qualidade de sementes de soja (PASSOS, 1994).
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Tabela 56. Média, minimo, maximo, varidncia e intervalo de confianga (IC 95%) da
incidéncia de diferentes patogenos (%) nas sementes de 26 genotipos de soja
cultivados na primeira época de semeadura em Primavera do Leste na safra

2009/10 (PL5)
. (1 , , A IC (95%)
Patogenos Média Min. Méx. Variancia I LS

Alternaria sp. 0,308 0 8 1,536 0,050 0,551
Aspergillus sp. 0,019 0 2 0,039  -0,022 0,058
C. dematium 2,731 0 22 15,694 1,907 3,508
C. kikuchii 0,173 0 4 0,552 0,019 0,319
Chaetomium spp. 1,308 0 24 13,031 0,557 2,016
Fusarium sp. 2,327 0 24 16,086 1,493 3,113
Penicillium spp. 0,000 O 0 0,000 0,000 0,000
Phomopsis spp. 0,192 0 6 0,662 0,023 0,352
Total de fungos 7,019 0 46 75495 5213 8,723
Bactérias 8519 0 42 67,650 6,809 10,132
Fungos + Bactérias 15,539 0 64 195,358 12,633 18,280

No ensaio conduzido na segunda época de semeadura em Primavera do Leste (PL6) a
incidéncia de fungos e bactérias foi menor que a incidéncia do ensaio anterior (PL5). As
semeaduras realizadas no més de outubro proporcionam alta temperatura ¢ umidade elevada
durante as fases de maturagdo e colheita, favorecendo a incidéncia de patdégenos de sementes
(COSTA et al., 1995; HENNING, 1987).

A incidéncia de fungos no ensaio PL6 foi relativamente baixa. A incidéncia média do
total de fungos correspondeu a metade do observado no ensaio PL5. A maior incidéncia
verificada foi de Fusarium sp., com valores variando entre 0 ¢ 12% (Tabela 57). Nesse ensaio
ndo foram observados Penicillium spp. e Alternaria sp.. Assim como no ensaio anterior, a
incidéncia de bactérias foi maior que a incidéncia total de fungos.

Os resultados da andlise descritiva do ensaio conduzido em Pedra Preta encontram-se
na Tabela 58. Nesse ensaio houve maior incidéncia de Fusarium sp. e Phomopsis spp.,
atingindo niveis superiores a 30% de infec¢do. Por outro lado, a presenga de bactérias foi a

menor entre 0s ensaios.
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Tabela 57. Média, minimo, maximo, varidncia e intervalo de confianga (IC 95%) da

incidéncia de diferentes patogenos (%) nas sementes de 26 gendtipos de soja
cultivados na segunda época de semeadura em Primavera do Leste na safra

2009/10 (PL6)
. (1 , , A IC (95%)
Patogenos Média Min. Méx. Variancia I LS

Alternaria sp. 0,000 0 0 0,000 0,000 0,000
Aspergillus sp. 0,019 0 2 0,039 -0,022 0,058
C. dematium 0,981 0 6 2,252 0,669 1,275
C. kikuchii 0,385 0 8 1,637 0,119 0,636
Chaetomiumspp. 0,865 0 8 2,778 0,519 1,192
Fusarium sp. 1,154 0 12 5,025 0,688 1,593
Penicillium spp. 0,000 0 0 0,000 0,000 0,000
Phomopsis spp. 0,154 0 6 0,520 0,004 0,295
Total de fungos 3,558 0 26 20,579 2,615 4,447
Bactérias 4,635 0 22 28,836 3,518 5,688
Fungos + Bactérias 8,192 0 30 53,011 6,679 9,620

Tabela 58. Média, minimo, maximo, varidncia e intervalo de confianga (IC 95%) da
incidéncia de diferentes patogenos (%) nas sementes de 26 gendtipos de soja
cultivados em Pedra Preta na safra 2009/10 (PP)

. 1 , , A IC (95%)

Patogenos Média Min. Max. Variancia I S
Alternaria sp. 0,269 0 8 1,325 0,030 0,495
Aspergillus sp. 0,154 0 4 0,365 0,028 0,272
C. dematium 0,904 0 14 5,350 0,423 1,357
C. kikuchii 0,096 0 2 0,185 0,007 0,180
Chaetomium spp. 0,269 0 4 0,548 0,115 0414
Fusarium sp. 2,750 0 30 21,918 1,777 3,668
Penicillium spp. 0,039 0 2 0,076  -0,019 0,093
Phomopsis spp. 2,346 0 32 30,947 1,190 3,437
Total de fungos 6,789 0 50 128,421 4,433 9,011
Bactérias 2,346 0 16 9,122 1,718 2,938
Fungos + Bactérias 9,135 0 62 141,263 6,664 11,466
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Considerando apenas a incidéncia de fungos, verificou-se que, em média, houve maior
ocorréncia de Fusarium spp., C. dematium, Chaetomium spp. e Phomopsis spp. nos ensaios
(Tabela 59). Destes, apenas Chaetomium spp. causa perdas menos expressivas.

Na Figura 23 ¢ mostrada a representagdo grafica da porcentagem de incidéncia de
fungos (%) nos ensaios. Observou-se que a maior incidéncia de Phomopsis spp.e Fusarium
Spp. ocorreu no ensaio conduzido em Pedra Preta (PP). No ensaio conduzido na primeira
época de semeadura em Primavera do Leste (PL5) houve maior incidéncia de C. dematium. Ja
na segunda época de semeadura (PL6) houve maior incidéncia de Chaetomium spp. ¢ C.
kikuchii do que nos outros ensaios.

No Brasil Central, a ocorréncia de sementes apresentando elevados indices desses
fungos tem sido frequentemente relatada. Todos sdo responsaveis pela baixa qualidade de
sementes, causam seca da haste e da vagem (Phomopsis spp.), podridio de sementes
(Fusarium spp.) e antracnose (C. dematium). Mesmo os fungos que apresentaram baixa
porcentagem de incidéncia, Penicillium spp. e Aspergillus sp., podem provocar a deterioragdo
das sementes com alto teor de 4gua, ou armazenadas em ambiente com umidade relativa
elevada (DHINGRA; ACUNA, 1997).

Quando muitos patdégenos ocorrem simultaneamente seus efeitos podem somar-se e
causar danos a germina¢do das sementes. Além disso, geralmente determinados patégenos sao
comumente associados a outros patégenos (FRANCA NETO; HENNING, 1992; HENNING,
1987).

Nesse sentido, para investigar a associacdo entre a incidéncia dos patogenos foi
estimada sua correlacdo no trés ensaios (Tabela 60). Observou-se correlagcdes significativas e
de magnitude semelhante entre C. dematium e Fusarium spp. nos trés ensaios. Para Fusarium
spp. x Phomopsis spp. e C. dematium x Phomopsis spp. foram observadas correlagdes
significativas e de média magnitude apenas nos ensaios PL6 e PP, pois no ensaio PL5 houve
baixa incidéncia de Phomopsis spp. Resultados semelhantes foram encontrados por Galli et
a.l (2007) e Hartman et al. (1995). A incidéncia de bactérias ndo apresentou correlagdo
significativa com nenhum dos fungos.

De modo geral, genotipos podem apresentar alta incidéncia de patdogenos nas
sementes, com variagdes significativas entre locais e épocas de semeadura. Nesse sentido,
programas de melhoramento devem considerar a realizag@o de testes de sanidade na selecdo e

avaliacdo de linhagens.
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Tabela 59. Porcentagem de incidéncia de fungos (%) nas sementes dos genotipos cultivados

em Primavera do Leste (PL5 e PL6) e Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

Fungos PL5 PL6 PP Média
1 Penicillium spp. 0,00 0,00 0,57 0,19
2 Aspergillus sp. 0,27 0,54 2,27 1,03
3 Alternaria sp. 4,38 0,00 3,97 2,78
4 C. kikuchii 2,47 10,81 1,42 4,90
5 Phomopsis spp. 2,74 4,32 34,56 13,87
6 Chaetomium spp. 18,63 24,32 3,97 15,64
7 C. dematium 38,90 27,57 13,31 26,60
8 Fusarium spp. 33,15 32,43 40,51 35,36
45,00
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35,00
30,00
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0,00 -
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Figura 23. Representagdo grafica da porcentagem de incidéncia de fungos (%) nos ensaios PL5, PL6 ¢
PP. As numeragdes representam os fungos. 1: Penicillium spp.; 2: Aspergillus sp.; 3:
Alternaria sp.; 4: C. kikuchii; 5: Phomopsis spp.; 6: Chaetomium spp.; 7: C.
dematium; 8: Fusarium spp.
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Tabela 60. Coeficientes de correlagdo entre as porcentagens de incidéncia de patdogenos nas
sementes dos 26 gendtipos de soja cultivados em em Primavera do Leste (PL5 e
PL6) ¢ Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

Patogenos PL5 PL6 PP
Alternéria sp. x Aspergillussp.  -0,024 * 0,000 0,331 **
Alternaria sp. x C. dematium 0,206 ** 0,000 0,009
Alternaria sp. x C. kikuchii 0,279 0,000 -0,052
Alternaria sp. x Chaetomium spp. -0,082 ** 0,000 0,461 **
Alternaria sp. x Fusarium sp. 0,456 0,000 0,293 **
Alternéria sp. x Penicillium spp. 0,000 0,000 -0,032
Alternaria sp. x Phomopsisspp. 0,210 * 0,000 0,294 **
Alternaria sp. x Bactérias 0,007 ** 0,00 0,040
Aspergillussp.  x C. dematium -0,068 ** (0,199 * (0,233 *
Aspergillussp.  x C. kikuchii -0,023 -0,029 -0,057
Aspergillus sp.  x Chaetomium spp. -0,035 -0,051 -0,006
Aspergillus sp.  x Fusarium sp. -0,057 0,125 0,412 **
Aspergillus sp.  x Penicilliumspp. 0,000 0,000 0,197 *
Aspergillussp.  x Phomopsis spp. -0,023 -0,021 0,377 **
Aspergillus sp.  x Bactérias -0,102 0,246 * -0,093
C. dematium x C. kikuchii 0,141 0,226 * 0,263 **
C. dematium x Chaetomium spp. 0,348 ** 0,030 0,037
C. dematium x Fusarium sp. 0,368 ** (0,491 ** (0,399 **
C. dematium x Penicillium spp. 0,000 0,000 -0,055
C. dematium x Phomopsisspp. 0,016 0,397 ** 0,621 **
C. dematium x Bactérias 0,450 ** 0,168 0,071
C. kikuchii x Chaetomium spp. -0,027 -0,011 0,161
C. kikuchii x Fusarium sp. 0,019 0,209 * 0,079
C. kikuchii x Penicillium spp. 0,000 0,000 -0,031
C. kikuchii x Phomopsis spp.  -0,055 0,187 0,099
C. kikuchii x Bactérias 0,016 -0,036 -0,025
Chaetomium spp. x Fusarium sp. -0,072 -0,010 0,109
Chaetomium spp. x Penicillium spp. 0,000 0,000 -0,051
Chaetomium spp. x Phomopsis spp.  -0,086 -0,111 0,109
Chaetomium spp. x Bactérias 0,183 ** -0,014 -0,042
Fusarium sp. x Penicilliumspp. 0,000 0,000 0,157
Fusarium sp. x Phomopsisspp. 0,171 0,561 ** 0,564 **
Fusarium sp. x Bactérias 0,187 ** 0,068 0,036
Penicillium spp. x Phomopsis spp. 0,000 0,000 -0,008
Penicillium spp. x Bactérias 0,000 0,000 -0,062
Phomopsis spp. x Bactérias -0,049 -0,066 0,085

** e * : Significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste t.

146



4.3.2 Analise individual de variancia e teste comparativo entre médias

Os dados da porcentagem de incidéncia total de patdgenos (fungos + bactérias) foram
submetidos aos testes de Lilliefors e Bartllet. Como os testes ndo evidenciaram normalidade e
homogeneidade de variancias foi necessario a transformagao dos dados.

Dessa forma, a analise individual de varidncia foi realizada com os dados

v+ 0,5

transformados para arcoseno 4 100 , em que x corresponde a porcentagem de sementes

infectadas.

As andlises evidenciaram diferencas significativas (P < 0,01) entre os gendtipos em
todos os ensaios, indicando a existéncia de variabilidade entre os genotipos para incidéncia de
patogenos (Tabela 61). Os coeficientes de variagdo experimental variaram de 35,22% a
41,78%, niveis aceitaveis em avaliacoes de sanidade de sementes.

As estimativas dos coeficientes de determinacdo genotipico (H?) foram elevadas nos
trés ensaios, indicando maior contribuicdo dos efeitos genotipicos do que ambientais na

manifestagdo do carater.

Tabela 61. Resumo das analises individuais de varidncia dos dados referentes a incidéncia
total de patdgenos nas sementes (fungos e bactérias), transformados em arco seno
da raiz quadrada de x+0,5/100, avaliados em 26 gendtipos de soja cultivados em
Primavera do Leste (PL5 e PL6) e Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

FV. GL Quadrados Médios
PL5 PL6 PP
Blocos 3 0,043 0,013 0,071
Genotipos 25 0,082 ** 0,031 ** 0,075 **
Residuo 75 0,018 0,013 0,013
Média 0,38 0,27 0,28
CV (%) 35,22 40,88 41,78
H* 78,12 60,64 82,24

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F.

Na Tabela 62 sdo apresentadas as médias originais e transformadas da incidéncia total
de patogenos nas sementes dos 26 genotipos avaliados. Foi efetuado o teste de Tukey a 5% de
probabilidade, porém apenas as diferengas minimas significativas s3o apresentadas.
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Tabela 62. Valores médios percentuais e transformados da incidéncia total de patdogenos
(fungos e bactérias) nas sementes de 26 genotipos de soja cultivados em
Primavera do Leste (PL5 e PL6) e Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

Incidéncia total de patdégenos
PL5 PL6 PP
11 BCR1070G 251 95 032 20 0,14 2,0 0,14 4,5 0,20
17 BCR1057G 157 6,0 0,26 45 021 7,5 0,27 6,0 0,24
18 BCR1070G 228 7,0 0,28 4,5 0,22 8,0 0,28 6,5 0,26
6 BCR1070G 244 45 022 95 032 6,5 026 6,8 0,27

Média

Genotipos

25 BCR1346 142 12,5 0,37 6,0 025 2,5 0,17 7,0 0,26
9 BCRI1070G 229 80 0,28 4,0 0,18 11,0 0,33 7,7 0,26
4 CD219RR 6,5 024 6,0 0,22 13,0 0,33 8,5 0,26
10 BCR945G 110 85 0,30 15,0 0,40 3,0 0,18 8,8 0,29

21 BCRI1067G 210 14,5 0,37 55 024 7,0 0,27 9,0 0,29
19 BCR1067G 189 45 0,22 9,5 031 13,5 0,36 9,2 0,30
14 BCR1070G 246 16,0 0,40 45 022 7,5 0,28 9,3 0,30
7 BCRI1459 189 19,0 0,45 7,5 0,28 2,0 0,14 9,5 0,29
24 BCRI1057G 162 4,5 0,19 8,0 029 17,0 0,39 9,8 0,29
3 BCR892G 132 17,0 0,42 11,5 0,34 3,0 0,17 10,5 0,31
16 BCRS553G 306 35 0,19 6,0 0,24 22,0 048 10,5 0,30

5 BCR945G 114 9,0 0,31 19,0 0,43 50 020 11,0 031
2 BCR1070G231 19,0 0,43 2,5 0,16 12,0 0,36 11,1 032
12 Valiosa RR 16,0 041 50 022 13,5035 11,5 0,33
15 MSOY 8008RR 5,0 023 24,0 0,52 7.5 028 12,2 0,34
8 BCR651G 75 335 0,62 50 023 20 014 13,5 0,33
1 BCR651G 68 33,0 0,61 6,0 020 3,0 0,18 140 033
13 BCR892G 140 29,0 0,57 12,0 0,35 1,5 0,13 142 035
26 UFV 18 PM 21,0 0,47 14,5 039 10,0 0,31 152 0,39
20 BCR1455 178 340 0,62 9,0 029 3,0 017 153 036
22 P98C81 355 0,63 65 025 55 025 158 0,38
23 DM 309 27,5 0,51 55 020 490 0,78 27,3 0,50
Média 155 038 82 027 91 028 10,96 031
DMS - Tukey (5%) 0,36 0,30 0,31

Em todos os ensaios houve diferencas significativas entre os gendtipos, com médias
originais de incidéncia variando de 1,5% a 49%. O ensaio conduzido na segunda época de
semeadura em Primavera do Leste na safra 2009/10 (PL6) apresentou o menor incidéncia
média (8,2%), destacando-se os gendtipos BCR1070G 251, BCR1057G 157, BCR1070G
228, BCR1070G 229, BCR1070G 246, BCR1070G 231, Valiosa RR ¢ BCR651G 75 com

incidéncia menor que 5% .
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Nos ensaios conduzidos em Pedra Preta (PP) e na primeira época de semeadura em
Primavera do Leste (PL5) o gendtipo DM 309 apresentou alta incidéncia de patégenos, 27,5%
e 49% respectivamente.

Na média dos trés ensaios a linhagem BCR1070G 251 destacou-se como o genotipo
de menor incidéncia média de patdégenos (4,5%). Da mesma forma, suas linhagens irmas
BCR1070G 228, BCR1070G 244 e¢ BCR1070G 229 também apresentaram incidéncia
semelhante, com médias inferiores a 8%. Dentre as cultivares padrdes, apenas CD 219 RR
apresentou baixa incidéncia de patdgenos (8,5%), as outras cultivares apresentaram incidéncia
de patégenos maior que as linhagens.

A variacdo das médias dos gendtipo nos ensaios ¢ indicativo do comportamento

diferencial dos gendtipos nos ambientes, justificando, assim, a realiza¢do da anélise conjunta.

4.3.3Analise conjunta de variancia

O resumo da analise conjunta de variancia dos ensaios esta apresentada na Tabela 63.
As relacdo entre as variancias residuais dos ensaios nao ultrapassou 7:1, sendo consideradas
homogéneas. Dessa forma, os ensaios puderam ser avaliados de maneira conjunta.

Observou-se que os efeitos genotipicos ndo foram significativos. Essa falta de
significancia ndo ¢ indicativo de auséncia de variabilidade genética pois a variancia que se
detecta na analise conjunta corresponde a média das variancias genéticas nos varios ambientes
subtraida da interagdo. Por isso verifica-se que em certos casos apesar da existéncia de

variabilidade nos ambientes, na analise conjunta esta variabilidade ndo ¢ significativa.

Tabela 63. Resumo da analise conjunta de variancia dos dados referentes a incidéncia total de
patogenos nas sementes (fungos e bactérias), transformados em arco seno da raiz
quadrada de x+0,5/100, avaliados em 26 gendtipos de soja cultivados em
Primavera do Leste (PL5 e PL6) e Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

Quadrado
F.V. GL Médio
Blocos/Amb. 9 0,042

Genotipos (G) 25 0,039 ns
Ambientes (A) 2 0,388 **
GxA 50 0,075%*
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Residuo 225 0,014
Média 0,31
CV(%) 38,89

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo

Verificou-se efeitos significativos (P< 0,01) para ambientes e interagdo genodtipos x
ambientes. A significancia da interacdo ¢ um indicativo da existéncia de comportamento

diferencial de gendtipos nos ensaios.

4.3.4 Decomposicao da interacdo genotipos x ambientes

Para determinar as causas da interacdo genOtipos X ambientes foi realizada sua
decomposi¢do nas partes simples ¢ complexa. Também foram estimados os coeficientes de
correlagdo fenotipica e genotipica para avaliar a similaridade entre os ensaios.

As fracdes simples e complexas da interagcdo e as estimativas de correlagdo entre os
pares de ambientes sdo apresentados na Tabela 64. Observou-se a predomindnica de interagao
do tipo complexa, com estimativas acima de 98%. A interagdo complexa indica a
inconsisténcia do comportamento dos genotipos com a variagdo ambiental, o que dificulta a
avaliacao, sele¢ao e recomendacdo dos mesmos.

As estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipica entre os pares de ensaios
foram baixas, negativas e¢ ndo apresentaram significincia. Isso se deve a ocorréncia
diferenciada de patdogenos nos ambientes, dependente de diversos fatores como: presenga de

in6culo e hospedeiros, transmissdo de patdogenos por intermédio de insetos, entre outros

(DHINGRA; ACUNA, 1997).

Tabela 64. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples (% S) e complexa (% C) resultantes da decomposicao da interacdo entre
gendtipos e pares de ambientes da incidéncia total de patdogenos nas sementes
(fungos e bactérias) avaliada em 26 gendtipos de soja cultivados em Primavera
do Leste (PL5 e PL6) e Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

Correlagoes Interacao
AMB MGA QMR
Q Q Fenotipicas Genotipicas %S % C
PL5 PL6 0,06 0,015 4,29 ** -0,16 0,40 1,93 98,07
PL5 PP 0,10 0,016 6,21 ** -0,23 0,36 -10,67 110,67
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PL6 PP 0,06 0,013 4,94 ** -0,20 0,37 -1,22 101,22
**: significativo a 1% de probabilidade pelo teste F

4.3.5Adaptabilidade e estabilidade

Para avaliar a adaptabilidade e estabilidade dos gendtipos, a porcentagem incidéncia
total de patdogenos (fungos + bactérias) foi substituida pela porcentagem de sementes sem
patdgenos. Dessa forma, os génotipos com os maiores valores serdo aqueles que apresentaram
menor incidéncia de patdgenos.

As anadlises de adaptabilidade e estabilidade foram realizadas empregando-se os
métodos centrdide proposto por Rocha et al. (2005) modificado por Nascimento et al. (2009),
Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998) e nimero 6timo de ambientes proposto no

presente trabalho.

4.35.1. Meétodo centréide modificado

Na Tabela 65 sao apresentadas as classificagdes dos gen6tipos quanta a adaptabilidade
e estabilidade pelo método centrdide modificado. O percentual de variancia explicado pelos
dois primeiros componentes principais foi de 81%. Com essa variancia a distor¢do das
coordenadas do gendtipos, no grafico de dispersdo, ¢ considerada aceitavel e as interpretagdes
do comportamento do genoétipo, satisfatorias (CRUZ et al., 2004).

Observou-se que 11 gendtipos foram classificados como de média adaptabilidade
especifica a ambientes desfavoraveis (Classe VII). Os genoétipos BCR1070G 244, BCR1067G
189, CD 219 RR, BCR1057G 157, BCR1057G 162, BCR1070G 228, BCR1070G 229
apresentaram as maiores probabilidades de pertencer a essa classe, com probabilidade maior
que 30%. Além disso, esses genotipos apresentaram incidéncia total de patdgenos menor que
10%.

Os genodtipos BCR892G 140, BCR1455 178, P98C81, BCR651G 68 ¢ BCR651G 75
foram classificados como de maxima adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis

(Classe II). Ja a cultivar DM 309 apresentou-se como de minima adaptabilidade (Classe IV).
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Os gendtipos classificados nessas duas classes apresentaram as maiores incidéncias de

patogenos. Assim, dada a circunstancia de considerar apenas esse carater, os genotipos nao

seriam recomendados.

A linhagem BCR1070G 251 apresentou a menor incidéncia total de patdogenos (4,5%)

e foi classificada como de média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis (Classe

VI).

Tabela 65. Classificacdo dos 26 gendtipos de soja quanto a adaptabilidade ¢ estabilidade de
comportamento pelo método centréide modificado' para incidéncia total de
patogenos (fungos + bactérias) avaliada em trés ambientes no estado do Mato

Grosso
. . .. Prob Prob Prob Prob Prob Prob Prob
Genotipos Me¢dia Classif.

M ) am avy (V) (V) (Vi)
11 BCR1070G 251 95,50 VI 0,284 0,066 0,032 0,029 0,153 0,285 0,152
17 BCR1057G 157 94,00 VII 0,235 0,054 0,035 0,030 0,159 0,143 0,344
18 BCR1070G 228 93,50 VII 0,217 0,058 0,036 0,031 0,181 0,154 0,323
6 BCRI1070G 244 93,17 VII 0,168 0,047 0,033 0,028 0,134 0,107 0,484
25 BCR1346 142 93,00 VI 0,169 0,072 0,033 0,030 0,220 0,330 0,147
9 BCRI1070G 229 92,33 VI 0,179 0,066 0,044 0,037 0,219 0,157 0,300
4 CD2I9RR 91,50 VvII 0,157 0,062 0,048 0,039 0,196 0,130 0,368
10 BCR945G 110 91,17 VII 0,182 0,085 0,053 0,046 0,220 0,171 0,243
21 BCR1067G 210 91,00 A% 0,115 0,067 0,031 0,029 0,409 0,223 0,127
19 BCR1067G 189 90,83  VII 0,141 0,059 0,051 0,040 0,168 0,111 0,431
14 BCRI1070G 246 90,67 v 0,112 0,077 0,033 0,031 0,386 0,242 0,120
7 BCR1459189 90,50 VI 0,124 0,117 0,038 0,038 0,254 0,311 0,119
24 BCR1057G 162 90,17 vII 0,155 0,073 0,070 0,054 0,191 0,130 0,327
3 BCR892G 132 89,50 A% 0,133 0,105 0,044 0,042 0,307 0,226 0,144
16 BCR553G 306 89,50 VII 0,159 0,087 0,100 0,072 0,188 0,138 0,256
5 BCR945G 114 89,00 VI 0,164 0,094 0,066 0,057 0,225 0,161 0,233
2 BCR1070G 231 88,83 Vv 0,123 0,118 0,050 0,049 0,316 0,207 0,137
12 Valiosa RR 88,50 Vv 0,117 0,089 0,048 0,045 0,382 0,167 0,152
15 MSOY 8008RR 87,83  VII 0,164 0,098 0,088 0,071 0,196 0,149 0,234
8 BCR651G 75 86,50 11 0,069 0,570 0,035 0,040 0,106 0,114 0,067
1 BCR651G 68 86,00 II 0,081 0,487 0,041 0,048 0,129 0,134 0,080
13 BCR892G 140 85,83 11 0,115 0,264 0,056 0,063 0,197 0,188 0,117
20 BCR1455178 85,17 I 0,098 0,376 0,051 0,059 0,161 0,158 0,098
26 UFV 18 PM 84,83 A% 0,117 0,129 0,060 0,062 0,320 0,168 0,145
22 P98C81 84,17 I 0,085 0,458 0,048 0,058 0,135 0,132 0,085
23 DM 309 72,33 IV 0,099 0,109 0,178 0,267 0,126 0,107 0,113

Média 89.05
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!Class.: classificagdo; Prob.: probabilidade; Classe I: Maxima adaptabilidade geral; Classe II:
Maxima adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; Classe III: Maxima adaptabilidade
especifica a ambientes desfavoraveis; Classe IV: Minima adaptabilidade; Classe V: Média
adaptabilidade geral; Classe VI: Média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; Classe
VII: Média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis.

Na figura 24 ¢ apresentada a dispersdo grafica dos 26 genotipos (codificados por
numeros) para incidéncia total de patdgenos (fungos + bactérias). Observa-se a distribui¢ao da
maioria dos gendtipos nas proximidades dos ideotipos V, VII e II. Os genotipos BCR892G
140 (13), BCR1455 178 (20), P98C81 (22), BCR651G 68 (1) e BCR651G 75 (8), pela
inspec¢do visual sdo classificados como genotipos de méaxima adaptabilidade especifica a
ambientes favoraveis (classe II).

Mesmo com a distor¢do na representacdo grafica, ¢ possivel verificar que a
classificagdo dos gendtipos pela proximidade aos ide6tipos é parcialmente concordante com a

classificagdo pelo calculo das probabilidades.
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7.2
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Figura 24. Dispersao grafica dos dois primeiros componentes principais dos 26 genotipos de
soja, para a incidéncia total de patdogenos (fungos + bactérias), avaliado em seis
ambientes no estado do Mato Grosso. Os sete pontos numerados com algarismos
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romanos representam os ideotipos. I: maxima adaptabilidade geral; II: maxima
adaptabilidade especifica a ambientes favordveis; III: mdxima adaptabilidade
especifica a ambientes desfavoraveis; IV: minima adaptabilidade; V: média
adaptabilidade geral; VI: média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis;
VII: média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis. CP1: componente
principal 1; CP2: componente principal 2.

4.3.5.2. Método de Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998)

Na Tabela 66 sdo apresentadas as estimativas dos pardmetros de adaptabilidade e
estabilidade obtidas pelo método de Lin e Binns modificado por Carneiro (1998) para a
incidéncia total de patoégenos (fungos + bactérias).

Os gendtipos BCR1070G 251, BCR1057G 157, BCR1070G 228, BCR1070G 244,
BCR1346 142 e BCR1070G 229 apresentaram os menores valores de Pi geral. Destas, as
linhagens BCR1070G 251 e BCR1346 142 também apresentaram baixas estimativas Pi nos
ambientes favoraveis (Pig), sendo classificadas também como de adaptabilidade a ambientes
favoraveis. Por outro lado, a linhagem BCR1070G 244 comportou-se também como de
adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis (Pig = 0).

Os genotipos BCR651G 75, BCR651G 68 ¢ P98C81 apresentaram adaptabilidade
especifica a ambientes favoraveis. Tal resultado foi concordante com a classificagdo pelo
método centrdide, no qual os genotipos foram classificados como de maxima adaptabilidade
especifica a ambientes favordveis (classe II).

As linhagens BCR553G 306, BCR1067G 189, BCR1057G 162 e MSOY 8008RR
mostraram melhor adaptabilidade em ambientes desfavoraveis. Entretanto, deve-se atentar
para o fato de que essas linhagens apresentaram altas estimativas Pi nos ambientes favoraveis
(Pir) e em todos ambientes (Pi geral). Nesses ambientes a incidéncia de patégenos foi menor
do que nos ambientes desfavoraveis. Assim, os genotipos recomendados para ambientes
desfavoraveis também deveriam apresentar estimavas Pi baixas nos outros ambientes, o que
de fato ndo ocorreu. Isso pode ser explicado pela diferenca na incidéncia de patégenos nos
ambientes.

Portanto, deve-se ter cautela na recomendac¢ao de gendtipos considerando a incidéncia
total de patégenos pois o comportamento dos genotipos ¢ muito dependente da presenca de

patogenos e das condigdes ambientais favoraveis aos mesmos.
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Tabela 66. Estimativa dos parametros de adaptabilidade ¢ estabilidade de 26 genétipos de
soja avaliados em seis ambientes para a incidéncia total de patogenos (fungos +
bactérias), com base no método proposto por Lin e Binns modificado por Carneiro

(1998)"
Genotipos Média Pigeral Gendtipos Pi¢ Genotipos Pig
11 BCRI1070G 251 95,50 6,0417 11 0,0625 16 0,0000
17 BCR1057G 157 94,00 8,0833 8 2,3125 6 0,5000
18 BCR1070G 228 93,50 10,1250 25 4,2500 19 0,5000
6 BCRI1070G 244 93,17 13,7083 1 4,5625 24 0,5000
25 BCRI1346 142 93,00 16,3333 7 7,6250 15 1,1250
9 BCRI1070G 229 92,33 19,0833 22 9,0625 17 3,1250
4 CD2I9RR 91,50 26,2083 14 10,5625 4 4,5000
21 BCR1067G 210 91,00 27,2500 17 10,5625 18 6,1250
10 BCR945G 110 91,17 32,7083 21 10,6250 9 10,1250
14 BCR1070G 246 90,67 33,0833 18 12,1250 10 12,5000
19 BCR1067G 189 90,83 33,5417 20 12,8125 5 15,1250
7 BCR1459 189 90,50 45,1250 6 20,3125 11 18,0000
3 BCR892G 132 89,50 45,7917 3 23,1250 25 40,5000
24 BCR1057G 162 90,17 46,2083 9 23,5625 21 60,5000
12 Valiosa RR 88,50 51,5417 13 25,0000 12 78,1250
5 BCR945G 114 89,00 55,2500 2 27,6250 14 78,1250
2 BCRI1070G 231 88,83 58,4583 4 37,0625 3 91,1250
16 BCR553G 306 89,50 72,7083 12 38,2500 2 120,1250
15 MSOY 8008RR 87,83 87,0417 10 42,8125 7 120,1250
26 UFV 18 PM 84,83 89,1250 19 50,0625 26 153,1250
13 BCR892G 140 85,83 125,0417 26 57,1250 23 288,0000
1 BCR651G 68 86,00 148,0833 24 69,0625 13 325,1250
20 BCR1455178 85,17 148,7083 5 75,3125 20 420,5000
8 BCR651G75 86,50 151,5417 16 109,0625 1 435,1250
22 P98C8l1 84,17 176,7083 15 130,0000 8 450,0000
23 DM 309 72,33 490,0833 23 591,1250 22 512,0000
Média 89,05

"Pi;— Pi para ambientes favoraveis; Pig — Pi para ambientes desfavoraveis
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4.35.3. Dimensionamento Otimo da Rede de Ambientes (DORA)

O método do Dimensionamento Otimo da Rede de Ambientes (DORA) foi
empregado no carater incidéncia total de patogenos (fungos + bactérias). Foram realizadas as
quatro combinagdes possiveis com os trés ensaios onde esse carater foi avaliado. Para cada
combinagdo foi estimado o parametro Pi de adaptabilidade e estabilidade de Lin e Binns
(1988), que foi entdo comparado com o Pi obtido considerando todos os ambientes, aqui
denominado “Pi original”.

As correlagdes entre as estimativas de Pi sdo apresentadas na Tabela 67. Observou-se
que o par formado pelos ensaios PL5 e PL6 obteve a menor correlacdo com estimativas de Pi
original. J4 a méaxima correlagdo foi obtida na combinacao dos ambientes PL5 e PP (0,983).

Na Figura 25 ¢ apresentado o comportamento dos genotipos BCR1070G 251 e DM
309 quanto as estimativas Pi. O gendtipo BCR1070G 251 obteve a menor estimava Pi nas
combinacdes envolvendo todos os ensaios e na combinacdo dos ensaios PL6 e PP. Na
combinacdo dos ensaios PL5 ¢ PP obteve a terceira menor estimativa de Pi. Porém, essas
estimativas ainda continuaram baixas e mantiveram a classificacdo de adaptabilidade geral do
genotipo.

O gendtipo DM 309 apresentou a maior estimativa Pi em todas as combinagdes dos
ensaios, exceto na combina¢ao dos ensaios PL5 e PL6. Nessa combinacao a estimativa Pi do

gendtipo foi a sexta maior (Figura 25).

Tabela 67. Estimativas dos coeficientes de correlagdo entre os parametros Pi nas
combinagdes dos ensaios para a incidéncia total de patégenos (fungos +
bactérias), avaliada em 26 gendtipos de soja em trés ensaios no estado do Mato
Grosso

Combinagoes Correlagao
PL5 e PL6 0,627
PL6 ¢ PP 0,824
PL5 ¢ PP 0,983
Todos 1,000
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Figura 25. Estimativas de Pi do genotipo BCR1070G 251 nas combinagdes dos ambientes
para a incidéncia total de patégenos (fungos + bactérias).

157



4.4 Caracteres de vigor de sementes

Os caracteres de vigor de sementes sdo de extrema importancia e devem ser
considerados no melhoramento da soja. No Brasil, as areas de produgdo de soja estdo
localizadas em regides que apresentam temperatura ¢ umidade elevadas durante todo o ciclo
da cultura. Essas condi¢des sdo detrimentais a qualidade das semente nas fases de pré e pos-
colheita, causando prejuizos aos produtores de sementes e agricultores, por elevar os custos de
produgdo de sementes e por comprometer o rendimento das lavouras.

Dessa forma, o desenvolvimento de cultivares com alto vigor de sementes apresenta-se
como uma das alternativas para solucdo desses problemas. O vigor de sementes ¢ uma
propriedade fisiologica, determinada pelo genotipo e modificado pelo ambiente, que
determina o potencial para uma emergéncia rapida e uniforme, e para o desenvolvimento de
plantulas normais sob uma ampla variagdo de condi¢des de ambientais (ASSOCIATION OF
OFFICIAL SEED ANALYSTS, 1983).

Dentre as diversas abordagens e técnicas utilizadas para avaliar o vigor das sementes
destaca-se o teste padrdo de germinacdo (TPG) (JOHNSON; WAX, 1978). O objetivo do
TPG ¢ determinar o potencial maximo de germinacao de um lote de sementes, o qual pode ser
usado para comparar a qualidade de diferentes lotes e também estimar o valor para semeadura
em campo.

No presente trabalho o teste padrdo de germinagdo foi utilizado para comparar os
padroes de germinacdo dos genotipos. Além disso, também foi analisado os efeitos dos
ambientes no desempenho germinativo. Segundo Ching (1973), apesar do padrdo de
germinagdo e crescimento ser determinado pela constituicdo genética da espécie, a expressao
eventual desse padrio ¢ frequentemente modificada pelas condigdes ambientais sob as quais
as sementes sdo desenvolvidas, colhidas, processadas, armazenadas, tratadas e semeadas. O
status do vigor das sementes provém da interagdo de todos os fatores envolvidos.

Assim, foram avaliadas a porcentagem (%) de sementes germinadas que produziram
plantulas normais (N), plantulas anormais infeccionadas (I), plantulas anormais danificadas
(D), total de plantulas anormais (A), ou seja, infeccionadas e danificadas, e sementes mortas

(M). A descricao detalhada desses caracteres encontram-se nas Regras para Andlise de
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Sementes (BRASIL, 2009). A sementes foram provenientes dos 26 genotipos avaliados nos
ensaios conduzidos na safra 2009/10 em Primavera do Leste (PL5 e PL6) e Pedra Preta (PP).

4.4.1 Andlise individual de variancia e teste comparativo entre médias

Os dados referentes aos caracteres avaliados foram submetidos aos testes de Lilliefors
e Bartllet. Como os testes ndo evidenciaram normalidade e homogeneidade de variancias foi
necessario a transformagao dos dados.

Dessa forma, a analise individual de variancia foi realizada com os dados
transformados para arco seno da raiz quadrada de x/100, em que x corresponde a porcentagem
de sementes.

As analises evidenciaram diferencgas significativas (P < 0,01) entre os genotipos para
os caracteres em todos os ensaios. No entanto, apenas para o carater porcentagem de plantulas
anormais danificadas (D) os gendtipos ndo apresentaram diferengas significativas em nenhum
dos ensaios (Tabelas 68 a 70).

As plantulas anormais danificadas sdo aquelas que ndo mostram capacidade suficiente
para continuar seu desenvolvimento e dar formagdo a plantas normais devido a auséncia ou
danificagdo de estrutura essenciais.

Os coeficientes de variacdo experimental variaram de 9,88% a 39,33%, niveis
aceitdveis mesmo com a transformacao dos dados. Quanto as estimativas dos coeficientes de
determinacdo genotipico (H?), os trés ensaios apresentaram niveis elevados, indicando maior
contribuicdo dos efeitos genotipicos do que ambientais na manifestagdo dos caracteres. O

r A . . . . 2
carater porcentagem de plantulas normais (N) apresentou as maiores estimativas de H”.

Tabela 68. Resumo das analises individuais de varidncia dos dados referentes aos caracteres
plantulas normais (N), plantulas anormais infeccionadas (I), plantulas anormais
danificadas (D), total de plantulas anormais (A) e sementes mortas (M),
transformados em arco seno da raiz quadrada de x/100, avaliados em 26

genoétipos de soja cultivados na primeira época de semeadura em Primavera do
Leste na safra 2009/10 (PL5)

Quadrados Médios
N D 1 A M
Blocos 3 460,156 29,749 233,991 240,451 192,573
Genotipos 25 418,874 ** 12,366 ns 117,44 8** 108,463 ** 294,092 **
Residuo 75 81,270 17,433 31,130 28,939 60,271
Média 58,22 2,97 20,91 21,65 20,33
CV(%) 15,48 140,80 26,69 24,84 38,18

F.V. GL
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H? 80,60 - 73,50 73,32 79,51

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F. ns — ndo significativo.

De fato, alguns autores relatam a existéncia de variabilidade entre gendtipos para
porcentagem de germinagdo (CHANGRONG et al., 2007; KUENEMAN, 1982; WIN et al.,
2009). No entanto, poucos determinaram a heranga e parametros genéticos relacionados a esse
carater (SINGH et al., 1978).

No ensaio conduzido na segunda época de semeadura em Primavera do Leste (PL6)
houve maior porcentagem de plantulas normais (N) e, consequentemente menos plantulas
anormais (A) e sementes mortas (M). Estas ltimas sdo as sementes que no final do teste ndo
germinam, ndo estdo duras, nem dormentes, e geralmente, apresentam-se amolecidas,
atacadas por microorganismos € ndo apresentam nenhum sinal de inicio de germinagdo
(BRASIL, 2009).

As médias de plantulas anormais infectadas (I) nos ensaios conduzidos em Pedra Preta
(PP) e na segunda época de semeadura em Primavera do Leste (PL6) foram concordantes com
a incidéncia total de patogenos (fungos e bactérias) nas sementes verificada na analise de
sanidade (Tabela 62). Esses ensaios apresentaram as menores médias para os dois caracteres.
Tais resultados eram esperados pois ambos os testes, de sanidade e germinac¢do, permitem a

analise de patogenos, porém de maneira mais acurada no teste de sanidade.

Tabela 69. Resumo das analises individuais de variancia dos dados referentes aos caracteres
plantulas normais (N), plantulas anormais infeccionadas (I), plantulas anormais
danificadas (D), total de plantulas anormais (A) e sementes mortas (M),
transformados em arco seno da raiz quadrada de x/100, avaliados em 26
genotipos de soja cultivados na segunda época de semeadura em Primavera do
Leste na safra 2009/10 (PL6)

Quadrados Médios
N D I A M
Blocos 3 30,942 69,415 79,856 117,035 25,620
Genotipos 25 297,090 ** 26,682 ns 91,96 ** 73,777 ** 236,112 **
Residuo 75 39,962 23,349 16,175 17,363 40,864

F.V. GL

Média 63,95 5,94 16,57 18,49 16,35
CV(%) 9,88 81,38 24,27 22.54 39,09
H? 86,55 - 82,41 76,47 82,69

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F. ns — ndo significativo.
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Tabela 70. Resumo das analises individuais de variancia dos dados referentes aos caracteres
plantulas normais (N), plantulas anormais infeccionadas (I), plantulas anormais
danificadas (D), total de plantulas anormais (A) e sementes mortas (M),
transformados em arco seno da raiz quadrada de x/100, avaliados em 26
genotipos de soja cultivados em Pedra Preta na safra 2009/10 (PP)

Quadrados Médios
N D I A M
Blocos 3 217,321 160,800 52,750 147,876 30,990
Gendtipos 25 265,641 ** 26,455 ns 126,962 ** 101,483 ** 146,334 **
Residuo 75 64,177 22,950 26,152 29,448 43,548

F.V. GL

Média 61,94 12,29 15,58 20,87 16,78
CV(%) 12,93 38,97 32,82 26,00 39,33
H’ 75,84 - 79,41 70,98 70,24

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F. ns — ndo significativo.

Verificada a existéncia de variabilidade genética para os caracteres, foi entdo efetuado
o teste de Tukey a 5% de probabilidade. Nas Tabelas 71 a 74 sdo apresentadas as médias
originais e transformadas dos caracteres porcentagem de plantulas normais (N), plantulas
anormais infeccionadas (I), total de plantulas anormais (A) e sementes mortas (M).

Para a porcentagem de plantulas normais (N) foi constatada diferencas significativas
entre os genotipos nos trés ensaios, com médias originais variando de 31,5% (DM 309) a
93,5% (BCRI1070G 251). Os ensaios conduzidos na segunda época de semeadura em
Primavera do Leste (PL6) e em Pedra Preta (PP) apresentaram as maiores porcentagens
médias, 79,2% e 76,3% respectivamente (Tabela 71). Essas médias estdo abaixo do padrdo de
germinagdo exigido para comercializagao de sementes (BRASIL, 2009).

Os genotipos CD 219 RR, BCR1070G 251, BCR1070G 229, BCR1346 142,
BCR1057G 157, BCR553G 306, BCR1067G 189, BCR1070G 244, Valiosa RR e BCR1070G
228 apresentaram em média as maiores porcentagens de plantulas normais (N), superiores a
80%. Entre esses genotipos deve-se destacar que quatro sdo linhagens irmas (BCR1070G 251,
BCR1070G 229, BCR1070G 244 ¢ BCR1070G 228) e provavelmente possuem um ancestral
de boa qualidade de sementes.

Varias fontes de germoplasma de boa qualidade de semente foram identificadas e sdo
utilizadas em programas de melhoramento genético visando a obten¢do de cultivares de
excelente qualidade de sementes em ambientes desfavoraveis. Como exemplo de

germoplasma que possui essa caracteristica, tem-se os genotipos TGm 737, TGm 685 e TGm
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6931, originarios do sudeste da Asia (WIEN; KUENEMAN, 1981), e as cultivares brasileiras
FT-2, FT-5 e Doko (KASTER et al., 1989).

Tabela 71. Valores médios percentuais ¢ transformados da porcentagem de plantulas normais
(N) de 26 gendtipos de soja cultivados em Primavera do Leste (PL5 e PL6) e
Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

Plantulas normais (N)
PL5 PL6 PP
4 CD219RR 84,8 67,2 93,5 75,7 89,0 71,6 89,1 71,5
11 BCRI1070G 251 79,3 63,2 93,3 75,8 93,5 754 88,7 71,5
9 BCRI1070G 229 87,5 69,8 92,3 73,9 80,5 659 86,8 69,9

Média

Genotipos

25 BCRI1346 142 79,3 62,9 81,3 64,6 92,5 75,1 84,3 67,5
17 BCR1057G 157 86,8 69,3 87,5 69,4 75,0 60,6 83,1 66,4
16 BCRS553G 306 90,8 72,6 86,8 69,4 65,0 540 80,8 65,3

19 BCR1067G 189 88,8 70,5 80,8 64,0 72,8 59,5 80,8 64,7
6 BCRI1070G 244 87,5 69,9 76,8 619 77,5 62,4 80,6 64,7
12 Valiosa RR 81,5 64,6 86,5 68,7 73,5 60,2 80,5 64,5
18 BCR1070G 228 80,8 64,5 89,3 71,2 71,0 57,9 80,3 64,5
21 BCR1067G 210 78,3 63,3 83,8 67,3 77,0 61,6 79,7 64,1
14 BCR1070G 246 67,3 55,5 89,8 72,8 77,8 62,4 78,3 63,6

10 BCR945G 110 72,0 58,4 753 604 858 67,9 777 623
24 BCRI0OS7G 162 79,5 64,6 86,5 68,6 64,0 540 76,7 62,4
3 BCR892G 132 753 60,3 73,0 59,0 81,0 64,2 764 61,1
15 MSOY 8008RR 79,0 63,7 74,5 59,9 70,8 57,7 74,8 60,4
7 BCR1459 189 57,5 49,6 763 61,2 858 68,8 732 59,9
13 BCR892G 140 57,0 494 77,5 62,2 843 67,0 72,9 59,5
2 BCR1070G 231 64,5 542 90,8 724 61,8 51,9 723 595
20 BCR1455 178 48,5 44,1 72,3 583 81,8 649 67,5 557
22 P98C81 46,8 42,7 73,3 59,0 80,8 64,2 66,9 553
8 BCR651G 75 41,0 39,8 76,8 612 783 62,6 653 54,6
1 BCR651G 68 38,5 38,2 72,0 58,7 81,5 64,8 64,0 53,9
26 UFV 18 PM 49.8 448 57,8 495 758 609 61,1 51,7
5 BCRY45G 114 70,0 56,9 35,0 358 758 61,0 60,3 51,2
23 DM 309 62,5 53,8 773 619 31,5 33,9 57.1 49,9
Média 70,5 58,2 792 640 763 61,9 753 614
DMS - Tukey (5%) 244 17,1 21,6

Considerando o carater porcentagem de plantulas anormais infeccionadas (I),
observou-se que os gendtipos DM 309, MSOY 8008RR, UFV 18 PM e BCR1455 178
apresentaram as maiores médias, superiores a 14% (Tabela 72). No ensaio conduzido na
primeira época de semeadura em Primavera do Leste (PL5) as médias foram mais elevadas

devido a maior incidéncia de patdgenos.
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Os gendtipos CD 219 RR, BCR1070G 251, BCR1070G 229, BCR1070G 228 e
BCR1070G 246 apresentaram as menores médias. Da mesma forma que algumas linhagens
irmads apresentaram porcentagens semelhantes de plantulas normais (N), as linhagens

BCR892G 132 e BCR892G 140 também tiveram médias muito proximas.

Tabela 72. Valores médios percentuais e transformados da porcentagem de plantulas
anormais infeccionadas (I) dos 26 gendtipos de soja cultivados em Primavera do
Leste (PL5 e PL6) e Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

Plantulas anormais infeccionadas (I)

Genotipos PLS PLG PP Média
23 DM 309 14,8 22,0 11,3 19,4 32,3 34,5 19,4 253
15 MSOY 8008RR 18,5 24,3 18,3 25,0 153 22,5 17,3 23,9
26 UFV 18 PM 25,8 30,2 18,3 25,1 6,8 14,7 169 233
20 BCR1455178 26,5 30,3 12,5 20,6 5,8 13,8 149 21,6
3 BCRS892G 132 17,8 24,8 14,0 21,6 8,5 16,7 134 21,0
13 BCR892G 140 22,3 27,5 10,8 189 6,5 13,8 13,2 20,1
8 BCR651G 75 22,5 28,3 9,0 174 63 13,5 12,6 19,7
1 BCR651G 68 20,0 26,5 93 174 48 123 11,3 18,7
7 BCR1459 189 20,0 26,1 9,0 17,1 48 10,9 11,3 18,0
5 BCR945G 114 11,0 184 15,3 23,0 73 154 11,2 189
22 P98CS81 19,5 254 10,3 184 3,8 10,8 11,2 18,2
10 BCR945G 110 16,5 23,7 10,8 19,0 6,0 14,0 11,1 189
24 BCR1057G 162 12,0 19,3 6,8 14,8 13,3 20,5 10,7 18,2
19 BCR1067G 189 6,8 150 12,5 20,7 11,0 18,9 10,1 18,2

21 BCR1067G 210 12,0 190 73 148 95 17,8 9,6 17,2
2 BCRI1070G 231 12,5 203 28 94 11,5 19,6 8,9 16,5

12 Valiosa RR 75 15,6 7,8 16,0 11,5 18,8 89 16,8
6 BCRI1070G 244 83 163 98 17,8 8,0 149 8,77 163
16 BCRS553G 306 48 12,0 7,5 148 13,5 21,1 8,6 159
17 BCR1057G 157 83 14,5 85 16,7 83 16,2 83 158
25 BCR1346 142 14,8 226 6,0 140 1,8 7.2 7,5 14,6

14 BCR1070G 246 11,5 194 43 99 4,0 11,3 6,6 13,5
18 BCR1070G 228 73 149 45 119 6.8 148 6,2 139

9 BCR1070G 229 60 13,8 38 11,0 83 147 6,0 132

11 BCR1070G 251 10,0 182 3,5 90 13 54 49 109

4 CD219RR 70 153 23 74 40 108 44 112
Média 140 209 9,1 166 85 156 105 177
DMS - Tukey (5%) 15,1 10,9 13,8

Na Tabela 73 sdo apresentadas as médias da porcentagem total de plantulas anormais
(A). As médias originais variaram de 3,3% (CD 219 RR) a 36% (DM 309). Os ensaios
conduzidos na primeira época de semeadura em Primavera do Leste (PL5) e em Pedra Preta

(PP) apresentaram as maiores porcentagens médias, 13,8% e 14,7% respectivamente.
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A porcentagem total de plantulas anormais (A) ¢ composta pelas plantulas
infeccionadas (I) e danificadas (D). Comparando as Tabelas 73 e 72, verificou-se que no
ensaio conduzido em Pedra Preta (PP) a porcentagem total de plantulas anormais (A)
apresentou, em média, maior contribui¢do de plantulas danificadas (D) do que os outros
ensaios.

Os genotipos BCR1346 142, BCR1070G 246, BCR1070G 229, CD 219 RR e
BCR1070G 251 destacaram-se por apresentar as menores porcentagens médias de plantulas
anormais (A). Embora a linhagem BCR1070G 246 tenha apresentado baixa porcentagem de

plantulas anormais (A), obteve média de plantulas normais (N) abaixo de 80%.

Tabela 73. Valores médios percentuais e transformados da porcentagem total de plantulas
anormais (A) dos 26 gendtipos de soja cultivados em Primavera do Leste (PLS e
PL6) e Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

Total de plantulas anormais (A)

Genotipos PLS PLG PP Média
23 DM 309 15,3 22,3 11,5 19,6 36,0 36,8 20,9 26,2
26 UFV 18 PM 26,0 30,4 19,0 25,6 16,0 234 20,3 26,5
15 MSOY 8008RR 18,5 243 19,3 25,7 20,0 26,0 19,3 253
20 BCR1455178 26,5 30,3 15,3 23,0 12,5 20,5 18,1 24,6
3 BCRS892G 132 18,0 25,0 15,3 22,6 13,5 21,5 15,6 23,0
8 BCR651G 75 24,0 29,2 10,0 18,4 12,0 20,0 15,3 225
13 BCR892G 140 23,0 28,0 12,3 203 95 17,2 149 21,8
22 P98C8l1 20,8 26,6 13,8 21,3 10,3 17,7 14,9 21,9
1 BCR651G 68 20,5 26,9 143 22,0 98 179 14,8 223
5 BCR945G 114 12,3 199 17,0 243 13,3 21,2 14,2 21,8
2 BCRI1070G 231 13,3 21,0 5,0 12,8 22,0 27,9 13,4 20,6
7 BCR1459 189 22,0 27,3 95 17,5 8,0 16,0 13,2 20,3
24 BCRI1057G 162 13,0 20,3 9,0 17,2 17,0 23,6 13,0 204
10 BCR945G 110 17,0 24,1 11,8 199 9,0 17,2 12,6 20,4
19 BCR1067G 189 7,5 15,8 13,3 21,3 153 224 12,0 19,8
12 Valiosa RR 85 16,7 10,3 182 17,0 23,0 11,9 19,3

21 BCR1067G 210 12,0 19,0 10,3 18,1 12,8 20,8 11,7 19,3
6 BCRI1070G 244 88 16,7 10,8 18,8 14,5 21,7 11,3 19,1

16 BCR553G 306 58 13,7 10,3 17,3 17,8 24,7 11,3 18,6
17 BCR1057G 157 93 17,0 10,5 18,6 13,3 20,7 11,0 18,8
18 BCR1070G 228 80 15,7 63 13,8 17,0 240 104 179
25 BCR1346 142 15,5 23,2 98 17,7 53 12,7 10,2 17,8

14 BCR1070G 246 13,8 21,3 5,8 11,8 83 16,6 93 16,5
9 BCRI1070G 229 6,0 13,8 55 13,5 143 20,5 8,6 159

4 CD219RR 75 158 33 103 95 170 68 144

11 BCR1070G 251 10,8 19,0 43 11,0 43 11,5 64 138
Média 147 21,7 10,9 18,5 13,8 20,9 13,1 203
DMS - Tukey (5%) 14,5 11,3 14,7

164



Para a porcentagem de sementes mortas (M) foi constatada diferengas significativas
entre os gendtipos nos trés ensaios, com médias originais variando de 1,5% (CD 219 RR) a
47% (BCR945G 114). Os ensaios conduzidos na segunda época de semeadura em Primavera
do Leste (PL6) e em Pedra Preta (PP) apresentaram porcentagens médias semelhantes, 9,9%
(Tabela 74).

Dos genoétipos que apresentaram as maiores médias de plantulas normais (N), CD 219
RR, BCR1070G 251 e BCR1070G 229 tiveram as menores porcentagens de sementes mortas
(M), abaixo de 5%. Por outro lado, os gendtipos BCR945G 114, DM 309 e BCR651G 68

apresentaram elevado porcentual médio de sementes mortas, variando conforme o ambiente.

Tabela 74. Valores médios percentuais e transformados da porcentagem de sementes mortas
(M) dos 26 genoétipos de soja cultivados em Primavera do Leste (PLS e PL6) e
Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

Sementes mortas (M)

Genotipos PL35 PLG PP Média
5 BCRY945G 114 16,8 24,1 47,3 43,2 10,8 18,0 24,9 284
23 DM 309 22,3 250 11,3 19,1 32,5 34,5 22,0 26,2
1 BCR651G 68 39,0 38,6 14,3 20,3 88 17,1 20,7 253
8 BCR651G 75 34,8 36,1 13,3 21,1 9.8 17,7 19,3 25,0
26 UFV 18 PM 243 284 233 28,8 83 14,2 18,6 23,8
22 P98C8l1 32,5 33,0 12,8 20,5 83 16,7 17,8 234
20 BCR1455 178 25,0 29,5 12,5 20,5 5,8 13,8 144 213
2 BCRI1070G 231 223 266 43 11,6 16,3 23,6 14,3 20,6
7 BCR1459 189 19,8 26,0 14,3 21,1 6,3 12,7 13,4 20,0
14 BCR1070G 246 19,3 25,7 4,5 11,6 14,0 21,1 12,6 19,5
13 BCR892G 140 20,3 25,7 10,3 169 6,0 13,9 12,2 18,9
24 BCR1057G 162 7,5 13,0 4,5 12,2 19,0 24,8 10,3 16,7
10 BCR945G 110 10,8 18,7 13,0 20,7 53 132 9,7 175

18 BCR1070G 228 11,0 19,0 4,5 12,2 12,0 194 9,2 16,9
21 BCRI1067G 210 98 17,5 6,0 12,4 10,3 18,4 87 16,1

6 BCR1070G 244 3,8 85 12,0 180 85 162 81 143
16 BCR553G 306 3,5 10,1 33 102 17,3 23,9 80 147
3 BCR892G 132 55 133 11,8 185 55 13,6 7.6 15,1
12 Valiosa RR 98 17,6 33 102 98 167 7.6 149
19 BCR1067G 189 40 11,1 55 132 12,0 188 72 144
15 MSOY 8008RR 25 91 63 144 93 174 6,0 13,6
17 BCR1057G 157 40 11,3 20 70 11,8 193 59 125
25 BCRI1346 142 53 13,0 90 167 23 61 55 12,0
11 BCR1070G 251 98 17,7 25 87 23 86 48 11,7
9 BCR1070G 229 65 13,5 23 74 53 106 47 105
4 CD219RR 83 164 30 85 1,5 60 43 103
Média 145 203 99 164 99 168 11,4 178
DMS - Tukey (5%) 21,0 17,3 17,8
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A variacdo das médias do caracteres indicaram um comportamento diferencial dos

genotipos nos ensaios. Por isso procedeu-se a realizacdo da analise conjunta.

4.4.2 Andlise conjunta de variancia

O resumo da analise conjunta de variancia dos ensaios esta apresentada na Tabela 75.
As relacdo entre as variancias residuais dos ensaios ndo ultrapassou 7:1, sendo consideradas
homogéneas. Dessa forma, os ensaios puderam ser avaliados de maneira conjunta.

Observou-se que os efeitos genotipicos ndo foram significativos para porcentagem de
plantulas normais (N). Essa falta de significancia ndo ¢ indicativo de auséncia de
variabilidade genética pois a variancia que se detecta na analise conjunta corresponde a média
das varidncias genéticas nos varios ambientes subtraida da interag¢do. Por isso verifica-se que
em certos casos apesar da existéncia de variabilidade nos ambientes, na andlise conjunta esta

variabilidade ndo ¢ significativa.

Tabela 75. Resumo da analise conjunta de varidncia dos dados referentes aos caracteres
porcentagem de plantulas normais (N), plantulas anormais infeccionadas (I), total
de plantulas anormais (A) e sementes mortas (M), transformados em arco seno da
raiz quadrada de x/100, avaliados em 26 genétipos de soja cultivados em
Primavera do Leste (PL5 e PL6) e Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

QM.
N I A M

Blocos/Amb. 9 236,130 122,190 168,450 83,060
Genotipos (G) 25 442,111 ns 159,223 * 130,434 * 320,657 *
Ambientes (A) 2 879,418 ns 834,722 * 283,198 ns 496,856 *

F.V. GL

GxA 50 269,754 ** 88,535 ** 76,616 ** 177,943 **
Residuo 225 61,802 24,480 25,240 48,220
Média 61,37 17,68 20,33 17,82
CV (%) 12,8 27,97 24,7 38,96

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo

Verificou-se efeitos significativos (P< 0,01) da interagdo genotipos x ambientes em
todos os caracteres. A significincia da interagdo ¢ um indicativo da existéncia de

comportamento diferencial de genotipos nos ensaios.

166



4.4.3 Decomposi¢do da interacdo genotipos x ambientes

Para determinar as causas da interacdo genotipos X ambientes foi realizada sua
decomposi¢do nas partes simples ¢ complexa. Também foram estimados os coeficientes de
correlagdo fenotipica e genotipica para avaliar a similaridade entre os ensaios.

As estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipica apresentaram significancia
apenas para o par de ensaios PL5 e PL6, mas foram de baixa magnitude.

As fracdes simples e complexas da interacdo e as estimativas de correlagdo entre os
pares de ambientes sdao apresentados nas Tabela 76 a 79. Para todos os caracteres observou-se
a predominancia de interagdo do tipo complexa, com estimativas acima de 65%. A interagao
complexa indica a inconsisténcia do comportamento dos genotipos com a variagdo ambiental,
o que dificulta a avaliagdo, selecdo e recomendacdo dos mesmos. Dessa forma, torna-se

necessario as andlises de adaptabilidade e estabilidade para recomendacgdo dos gendtipos.

Tabela 76. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples (% S) e complexa (% C) resultantes da decomposicao da interagdo entre
genotipos e pares de ambientes do carater porcentagem de plantulas normais (N),

avaliado em 26 gendtipos de soja cultivados em Primavera do Leste (PL5 e PL6)
e Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

AMB OMGA QMR 5 ’ Conelagées _ Interagao
Fenotipicas Genotipicas %S %C
PL5 PL6 194,53 60,616 3,21 ** 0,46 0,77 28,71 71,29
PL5 PP 353,12 72,723 4,86 ** -0,03 0,48 0,88 99,12
PL6 PP 261,60 52,069 5,02 ** 0,07 0,54 3,74 96,26

**: significativo a 1% de probabilidade pelo teste F.

Tabela 77. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes
simples (% S) e complexa (% C) resultantes da decomposicao da interagdo entre
genotipos e pares de ambientes do carater porcentagem de plantulas anormais
infeccionadas (I), avaliado em 26 gendtipos de soja cultivados em Primavera do
Leste (PL5 e PL6) e Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

AMB OMGA QMR ’(?orrelac;ées, . Interacao
Fenotipicas Genotipicas %S % C
PL5 PL6 50,19 23,652 2,12 *¥* 0,52 ** 0,83 32,12 67,88
PL5 PP 140,73 28,641 491 ** -0,15 0,40 -7,25 107,25
PL6 PP 74,69 21,164 3,53 ** 0,32 0,69 19,20 80,80
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Tabela 78. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes

simples (% S) e complexa (% C) resultantes da decomposicao da interacdo entre
gendtipos e pares de ambientes do carater porcentagem total de plantulas
anormais (A), avaliado em 26 gendtipos de soja cultivados em Primavera do
Leste (PL5 e PL6) e Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

AMB QMGA QMR F ’C.OHelacées, | Interagdo
Fenotipicas Genotipicas %S % C

PL5 PL6 4328 23,151 1,87 * 0,53 *° 0,85 34,42 65,58
PL5 PP 119,91 29,194 4,11 ** -0,14 0,40 -6,83 106,83
PL6 PP 66,66 23,405 285 ** (024 0,66 14,40 85,60

+

**: significativo a 1% de probabilidade pelo teste F; ns — nao significativo.

e ' : significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente.

Tabela 79. Estimativas dos coeficientes de correlagdo fenotipicos e genotipicos e das partes

simples (% S) e complexa (% C) resultantes da decomposicao da interacdo entre
genotipos e pares de ambientes do carater porcentagem de sementes mortas (M),

avaliado em 26 genoétipos de soja cultivados em Primavera do Leste (PL5 e PL6)
e Pedra Preta (PP) na safra 2009/10

AMB QOMGA OMR F , Correlagcies _ Interagao
Fenotipicas Genotipicas %S %C
PLS PL6 144,11 50,567 2,85 ** 0,46 * 0,78 27,27 72,73
PL5S PP 201,56 51,909 3,88 ** 0,09 0,55 10,64 89,36
PL6 PP 188,17 42,206 4,46 ** 0,02 0,51 3,64 96,36

+

**: significativo a 1% de probabilidade pelo teste F; ns — nao significativo.

e ' : significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente.
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4.4.4 Adaptabilidade e estabilidade

As andlises de adaptabilidade e estabilidade foram realizadas apenas para o carater
porcentagem de plantulas normais (N), empregando-se os métodos centréide proposto por
Rocha et al. (2005) modificado por Nascimento et al. (2009), Lin ¢ Binns (1988) modificado

por Carneiro (1998) e nimero 6timo de ambientes proposto no presente trabalho.

4441. Método centréide modificado

Na Tabela 80 sdo apresentadas as classificacdes dos genotipos quanto a adaptabilidade
e estabilidade pelo método centrdide modificado. O percentual de varidncia explicado pelos
dois primeiros componentes principais foi de 87,13%. Com essa variancia a distor¢do das
coordenadas do gendtipos, no grafico de dispersdo, ¢ considerada aceitavel e as interpretagdes
do comportamento do genoétipo, satisfatorias (CRUZ et al., 2004).

Observou-se que 14 gendtipos foram classificados como de média adaptabilidade geral
(Classe V). Os genotipos BCR1067G 210, BCR1070G 246, BCR945G 110, BCR892G 132 ¢
MSOY 8008RR apresentaram as maiores probabilidades de pertencer a essa classe, com
probabilidade maior que 30%. Além disso, esses apresentaram porcentagens médias de
plantulas normais (N) maiores que 74%. Mesmo os genétipos BCR945G 114 e DM 309, que
tiveram as menores médias, também foram classificados como de média adaptabilidade geral.

Os genotipos CD 219 RR e BCR1070G 229 apresentaram os melhores padrdes de
resposta nos ensaios, sendo classificados como de méxima adaptabilidade geral (Classe I). J&
as linhagens irmas BCR651G 75 e BCR651G 68 foram classificadas como de adaptabilidade
especifica a ambientes favoraveis (Classe II), nesses ambientes apresentaram em média 77%
de plantulas normais (N).

Os genotipos BCR1057G 157, BCR553G 306, BCR1067G 189, BCR1070G 244,
Valiosa RR e BCR1070G 228 foram classificados como de média adaptabilidade especifica a
ambientes desfavoraveis (Classe VII). Destes, BCR1067G 189 e BCR1070G 244

apresentaram probabilidade maior que 56% de pertencer a essa classe.
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Tabela 80. Classificagdo dos 26 gendtipos de soja quanto a adaptabilidade e estabilidade de
comportamento pelo método centréide modificado' para porcentagem de plantulas
normais (N), avaliada em trés ambientes no estado do Mato Grosso

Prob Prob Prob Prob Prob Prob Prob
M ) ) (Av) (V) (VD (VI
4 CD219RR 89,08 | 0,396 0,064 0,036 0,032 0,125 0,199 0,148
11 BCR1070G 251 88,67 VI 0,263 0,074 0,035 0,032 0,127 0,347 0,121
9 BCR1070G 229 86,75 | 0,264 0,070 0,047 0,040 0,163 0,166 0,252
25 BCR1346 142 84,33 VI 0,214 0,085 0,047 0,042 0,194 0,239 0,180
17 BCR1057G 157 83,08 VII 0,169 0,065 0,049 0,040 0,184 0,133 0,361
16 BCR553G 306 80,83 VII 0,154 0,075 0,073 0,056 0,185 0,126 0,331
19 BCR1067G 189 80,75 VII 0,101 0,044 0,040 0,031 0,133 0,081 0,569
6 BCR1070G 244 80,58 VII 0,102 0,044 0,038 0,030 0,139 0,083 0,563
12 Valiosa RR 80,50 VII 0,149 0,072 0,051 0,044 0,256 0,144 0,284
18 BCR1070G 228 80,33 VII 0,154 0,080 0,057 0,049 0,252 0,154 0,255

Genotipos Meédia Classif.

21 BCR1067G 210 79,67 vV 0,133 0,069 0,045 0,039 0,339 0,147 0,228
14 BCRI1070G 246 78,25 vV 0,125 0,108 0,047 0,046 0,320 0,216 0,138
10 BCR945G 110 77,67 v 0,129 0,091 0,050 0,047 0,341 0,177 0,165
24 BCRI1057G 162 76,67 vV 0,137 0,087 0,071 0,060 0,262 0,140 0,243
3 BCR892G 132 76,42 v 0,118 0,077 0,053 0,047 0,372 0,138 0,195
15 MSOY 8008RR 74,75 v 0,113 0,072 0,063 0,052 0,323 0,117 0,261
7 BCR1459 189 73,17 v 0,117 0,166 0,059 0,063 0,272 0,194 0,129
13 BCR892G 140 72,92 vV 0,114 0,168 0,058 0,063 0,278 0,192 0,127
2 BCRI1070G 231 72,33 v 0,127 0,127 0,076 0,076 0,268 0,162 0,163
20 BCR1455178 67,50 vV 0,112 0,208 0,072 0,086 0,230 0,166 0,126
22 P98C8l1 66,92 v 0,111 0,219 0,073 0,088 0,222 0,164 0,124
8 BCR651G 75 65,33 I 0,107 0,256 0,073 0,093 0,197 0,157 0,117
1 BCR651G 68 64,00 IIr 0,108 0,254 0,077 0,101 0,188 0,155 0,118
26 UFV 18 PM 61,08 v 0,114 0,157 0,101 0,127 0,217 0,144 0,140
5 BCR945G 114 60,25 v 0,121 0,113 0,159 0,143 0,176 0,127 0,160
23 DM 309 57,08 v 0,114 0,117 0,157 0,164 0,175 0,123 0,150
Média 75.34

'Class.: classificagio; Prob.: probabilidade; Classe I: Maxima adaptabilidade geral; Classe II:
Maxima adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; Classe III: Maxima adaptabilidade
especifica a ambientes desfavoraveis; Classe IV: Minima adaptabilidade; Classe V: Média
adaptabilidade geral; Classe VI: Média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; Classe
VII: Média adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis.

Na figura 26 ¢ apresentada a dispersdo grafica dos 26 gendtipos (codificados por
nimeros) para porcentagem de plantulas normais (N). Observa-se que distribuicdo dos

gendtipos nas proximidades dos idedtipos ndo reflete de maneira ideal a classificacdo desses
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devido a distorcdo na representagao grafica. No entanto, gendtipos com as maiores
probabilidades encontram-se mais proximos dos pontos de seus ideotipos, destacando-se os
gendtipos BCR1067G 189 (19) e BCR1070G 244 (6).

Percebeu-se ainda tendéncia de aumento na média de plantulas normais (N) dos
genotipos a medida que esses se aproximam do centroide I (maxima adaptabilidade geral).
Esse comportamento foi apresentado pelos gendtipos CD 219 RR (4) e BCR1070G 251(11).
Segundo Rocha et al. (2005) e Barros et al. (2010) quanto menor a diferenca entre um
genotipo qualquer e o idedtipo I menor serd a diferenca entre este € o genodtipo de maximo
desempenho em todos os ambientes, fazendo com que a adaptabilidade geral esteja

necessariamente associada ao melhor desempenho.

4.2
34
2.6

1.8

.4

-2.2

CP1

Figura 26. Dispersdo grafica dos dois primeiros componentes principais dos 26 genotipos de
soja, para porcentagem de plantulas normais (N) em trés ambientes no estado do
Mato Grosso. Os sete pontos numerados com algarismos romanos representam os
idedtipos. I: maxima adaptabilidade geral; II: maxima adaptabilidade especifica a
ambientes favoraveis; III: maxima adaptabilidade especifica a ambientes
desfavordveis; IV: minima adaptabilidade; V: média adaptabilidade geral; VI:
média adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis; VII: média adaptabilidade
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especifica a ambientes desfavoraveis. CP1: componente principal 1; CP2:
componente principal 2.
4.4.4.2. Meétodo de Lin e Binns (1988) modificado por Carneiro (1998)

Na tabela 81 sdo apresentadas as estimativas dos parametros de adaptabilidade e
estabilidade obtidas pelo método de Lin e Binns modificado por Carneiro (1998) para
porcentagem de plantulas normais (N).

Os gendtipos CD 219 RR, BCR1070G 251, BCR1070G 229, BCR1346 142 e
BCR1057G 157 apresentaram os menores valores de Pi geral. Destes, os gendtipos CD 219
RR, BCR1346 142 ¢ BCR1070G 251 também apresentaram baixas estimativas Pi nos
ambientes favoraveis (Pig), sendo classificados também como de adaptabilidade a ambientes
favoraveis. Por outro lado, as linhagens BCR1070G 229 ¢ BCR1057G 157 comportaram-se
também como de adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis.

Deve-se destacar que a linhagem BCR1070G 229 apresentou posi¢des semelhantes em
relacio ao Pi em ambientes favoraveis e desfavoraveis, caracterizando-a como de
adaptabilidade geral. No método centroide esse gendtipo também foi classificado dessa forma
(Classe I).

As linhagens BCR553G 306, BCR1070G 244 e¢ BCRI1067G 189 apresentaram
adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis. Tal resultado foi concordante com a
classificagdo pelo método centroide, no qual as cultivares foram classificadas como de média
adaptabilidade especifica a ambientes desfavoraveis (classe VII).

As linhagens BCR1070G 246 e BCR892G 140 apresentaram menores estimativas Pi
apenas nos ambientes favordveis, mostrando-se de adaptabilidade especifica a ambientes
favoraveis. Nesses ambientes, ambas apresentaram média superior a 80% de plantulas

normais.
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Tabela 81. Estimativa dos parametros de adaptabilidade e estabilidade de 26 genotipos de
soja avaliados em seis ambientes para porcentagem de plantulas normais (N), com
base no método proposto por Lin e Binns modificado por Carneiro (1998)"

Genotipos Média Pi geral Genotipos Pi¢ Genotipos Pig
4 CD219RR 89,1 9,38 11 0,016 16 0,000
11 BCR1070G 251 88,7 22,05 4 5,063 19 2,000
9 BCRI1070G 229 86,8 30,19 25 37,766 6 5,281
25 BCRI1346 142 84,3 47,22 9 42,641 9 5,281
17 BCRI1057G 157 83,1 65,71 14 65,531 17 8,000
21 BCR1067G 210 79,7 87,26 13 85,391 4 18,000
12 VALIOSARR 80,5 89,09 7 89,406 12 42,781
6 BCR1070G 244 80,6 91,19 21 91,828 18 50,000
19 BCR1067G 189 80,8 99,52 17 94,563 24 63,281
18 BCR1070G 228 80,3 104,05 10 98,281 11 66,125
10 BCR945G 110 77,7 124,11 12 112,250 25 66,125
14 BCR1070G 246 78,3 135,73 8 128,281 15 69,031
3 BCR892G 132 76,4 136,13 18 131,078 21 78,125
16 BCR553G 306 80,8 142,97 6 134,141 3 120,125
15 MSOY 8008RR 74,8 169,44 22 143,156 10 175,781
24 BCR1057G 162 76,7 174,30 3 144,125 5 215,281
7 BCRI1459189 73,2 243,86 20 147,406 14 276,125
13 BCR892G 140 72,9 246,77 19 148,281 2 344,531
2 BCRI1070G 231 72,3 284,11 1 151,563 23 399,031
20 BCR1455178 67,5 395,78 16 214,453 7 552,781
22 P98C8l1 66,9 418,10 15 219,641 13 569,531
8 BCR651G 75 65,3 498,03 24 229,813 26 840,500
26 UFV 18 PM 61,1 545,69 2 253,906 20 892,531
1 BCR651G 68 64,0 556,05 26 398,281 22 968,000
5 BCR945G 114 60,3 694,65 5 934,328 8 1237,531
23 DM 309 57,1 817,69 23 1027,016 1 1365,031
Média 75,34

"Pi;— Pi para ambientes favoraveis; Piy — Pi para ambientes desfavoraveis
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4.4.43. Dimensionamento Otimo da Rede de Ambientes (DORA)

O método do Dimensionamento Otimo da Rede de Ambientes (DORA) foi
empregado no carater porcentagem de plantulas normais (N). Foram realizadas as quatro
combinagdes possiveis com os trés ensaios onde esse carater foi avaliado. Para cada
combinagdo foi estimado o parametro Pi de adaptabilidade e estabilidade de Lin e Binns
(1988), que foi entdo comparado com o Pi obtido considerando todos os ambientes, aqui
denominado “Pi original”.

As correlagdes entre as estimativas de Pi sdo apresentadas na Tabela 82. Observou-se
que o par formado pelos ensaios PL6 e PP obteve a menor correlagdo com estimativas de Pi
original. Por outro lado, a méxima correlacdo foi obtida na combinagdo dos ambientes PL5 e

PP, 0,861.

Tabela 82. Estimativas dos coeficientes de correlagdo entre os parametros Pi nas
combinagdes dos ensaios para a porcentagem de plantulas normais (N),
avaliada em 26 genotipos de soja em trés ensaios no estado do Mato Grosso

Combinagdes Correlagao
PL6 ¢ PP 0,790
PL5 e PL6 0,827
PL5 ¢ PP 0,861
Todos 1,000

De modo geral, as estimativas Pi das combinagdes dos ensaios apresentaram
correlagdes semelhantes com o Pi original. Esse resultado ¢ um indicativo da uniformidade de
contribui¢cdo dos ensaios na estimagdo dos parametros de adaptabilidade e estabilidade.

Na Figura 27 ¢ apresentado o comportamento das cultivares CD 219 RR ¢ DM 309
quanto as estimativas Pi. O gendtipo CD 219 RR obteve a menor estimava Pi nas
combinagdes envolvendo todos os ensaios e na combinagdo dos ensaios PL5 e PP. Na
combinagdo dos ensaios PL6 e PP obteve a segunda menor estimativa de Pi. No entanto, essas
estimativas ainda continuaram baixas e mantiveram a classificacdo de adaptabilidade geral do

genotipo.
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O gendtipo DM 309 apresentou a maior estimativa Pi em todas as combinagdes dos
ensaios, exceto na combinagao dos ensaios PL5 e PL6. Nessa combinacao a estimativa Pi do
genotipo foi a nona maior.

De certa forma, observou-se que houve uma constdncia no comportamento dos

gendtipos CD 219 RR e DM 309 quanto as estimativas de adaptabilidade e estabilidade.
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Figura 27. Estimativas de Pi do gendtipo CD 219 RR nas combinagdes dos ambientes
porcentagem de plantulas normais (N).
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4.4.5 Diversidade genética

A andlise de diversidade genética foi realizada para os caracteres de qualidade de
sementes, tanto de sanidade quanto de vigor. Os caracteres considerados foram: incidéncia
total de patdgenos (fungos + bactérias), porcentagem de sementes germinadas que produziram
plantulas normais (N), plantulas anormais infeccionadas (I), total de plantulas anormais (A),
ou seja, infeccionadas e danificadas, e sementes mortas (M).

As matrizes de distdncias de Mahalanobis (D?) entre todos os pares de genotipos
foram obtidas nos trés ensaios (PL5, PL6 e PP). A associagdo entre essas medidas de
dissimilaridade foi verificada através da correlacdo entre matrizes, cuja significAncia foi
testada através do teste Z de Mantel (Tabela 83).

As correlagdes entre as medidas de distdncias foram de baixa magnitude e ndo
significativas pelo teste de Mantel (Figuras 28 a 30).

Analisando as Figuras 28 e 29, verificou-se a concentragdo de maior parte das
distancias na parte inferior da disper¢do grafica, em um pequeno intervalo relativo a matriz 2 (
PL6 e PP). Esse comportamento ¢ um indicativo de que nesses ensaios, PL6 e PP, os
genotipos apresentaram pequenas distancias.

De fato, a concentracdo das distdncias proximas a origem na Figura 30 confirma as

menores distancias entre os genotipos.

Tabela 83. Coeficientes de correlagdo ¢ intervalos de confianga do teste de Mantel entre as
matrizes de dissimilaridades de 26 gendtipos avaliados em trés ambientes no
estado do Mato Grosso

Matrizes Coeficientes de Teste de Mantel - Niveis criticos
Correlacao 5% 1%
PL5 x PL6 0,110 -0,043 0,095 -0,064 0,122
PL5 x PP -0,070 -0,091 0,047 -0,109 0,073
PL6 x PP -0,071 -0,088 0,068 -0,108 0,109
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Figura 28.

Figura 29.
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Dispersdo grafica dos valores de distancias entre 26 gendtipos de soja estimadas a
partir dos ensaios PL5 (matriz 1) e PL6 (matriz 2).
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Dispersao grafica dos valores de distancias entre 26 gen6tipos de soja estimadas a
partir dos ensaios PL5 (matriz 1) e PP (matriz 2)
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Figura 30. Dispersao grafica dos valores de distancias entre 26 gendtipos de soja estimadas a
partir dos ensaios PL6 (matriz 1) e PP (matriz 2)

Embora a expressio da divergéncia genética entre a maioria dos genotipos
aparentemente nao tenha sido consistente nos ensaios, ¢ necessario identificar os genotipos
mais divergentes nessas situagoes.

Para analisar a consisténcia das distancias entre os genotipos sdo apresentadas as 20
maiores ¢ menores distdncias de Mahalanobis (D”) obtidas nos ensaios (Tabela 84).
Observando a Tabela, constatou-se que ndo houve concordancia na ordem de classificagao
dos pares de gendtipos quanto as distancias nos trés ensaios.

No ensaio conduzido na primeira época de semeadura em Primavera do Leste (PL5)
observou-se, porém, que o genotipo BCR651G 68 (1) esteve envolvido com mais frequéncia
no pares de gendtipos de maior distdncia. Comportamento semelhante tiveram os genodtipos

BCR945G 114 (5) e DM 309 (23) nos ensaios PL6 e PP, respectivamente.
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Tabela 84. Pares de gendtipos com as maiores ¢ menores distincias de Mahalanobis (D) nos ensaios conduzidos em Primavera do Leste na safra
2009/10 (PL5 e PL6) e Pedra Preta (PP), no estado do Mato Grosso

PL5 PL6 PP
Menores distancias Maiores distancias Menores distancias Maiores distancias Menores distancias Maiores distancias
Ordem Genotipos D’ Genotipos D’ Genotipos ~ D? Genotipos D’ Genotipos ~ D? Genotipos D’

1 6 x 19 0,168 8 x 9 11,859 14 x 18 0,021 1 x 15 27,444 11 x 25 0,037 21 x 23 39,002
2 16 x 19 0,176 3 x 14 11,867 9 x 18 0,123 11 x 15 27913 7 x 10 0,179 9 x 23 39,133
3 17 x 19 0,181 16 x 26 11,922 9 x 14 0,129 5 x 23 28,076 1 x 8 0,293 2 x 23 41,947
4 6 x 17 0,222 8 x 15 12,252 12 x 17 0,158 5 x 13 29945 1 x 0,338 17 x 23 41,992
5 16 x 17 0,313 12 x 26 12,438 12 x 21 0,256 2 x 15 31,087 17 x 21 0415 4 x 23 45,060
6 4 x 19 0,337 3 x 8 12,473 7 x 8 0,279 1 x 5 34,053 5 x 8 0614 6 x 23 46,761
7 6 x 11 0,420 15 x 22 12,707 11 x 14 0,313 5 x 19 34,489 1 x 17 0,625 3 x 23 46,884
8 11 x 18 0,434 8 x 16 12,792 9 x 11 0,360 5 x 25 36,487 10 x 13 0,629 23 x 26 47,233
9 6 x 16 0,445 1 x 24 12,831 12 x 16 0,361 5 x 21 38,731 12 x 19 0,704 10 x 23 47,659
10 11 x 17 0,448 1 x 12 13,190 2 x 9 0,388 5 x 24 40,825 7 x 13 0,711 5 x 23 48,061
11 6 x 9 0,463 16 x 20 13,229 12 x 24 0,426 5 x 12 42244 3 x 20 0,723 14 x 23 48,938
12 9 x 19 0,546 1 x 3 13,868 2 x 18 0,427 5 x 18 42,637 8 x 17 0,729 13 x 23 49,287
13 4 x 18 0,575 1 x 14,070 10 x 13 0,430 5 x 14 42,799 3 x 10 0,734 7 x 23 51,209
14 11 x 19 0,596 1 x 25 14,389 11 x 18 0432 5 x 17 43,532 10 x 21 0,739 18 x 23 51,958
15 4 x 6 0,608 1 x 4 14575 2 x 14 0,465 5 x 16 44,740 5 x 17 0,783 1 x 23 52,365
16 10 x 24 0,661 1 x 6 14,889 16 x 24 0,491 2 x 45,934 1 x 10 0,800 20 x 23 52,853
17 9 x 16 0,665 1 x 17 15,055 16 x 21 0,505 4 x 45,985 3 x 13 0,824 8 x 23 53,011
18 4 x 16 0,696 1 x 19 16,032 21 x 25 0,513 5 x 15 46,688 1 x 20 0,841 23 x 25 55,400
19 9 x 11 0,732 1 x 15 16,314 21 x 24 0,521 5 x 11 46,871 7 x 17 0,870 22 x 23 55,636
20 9 x 17 0,737 1 x 16 16,325 16 x 17 0,678 5 x 9 47,145 7 x 8 0,876 11 x 23 56,365
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A identificagdo dos genoétipos mais distantes ou divergentes ¢ 1til para orientar a
escolha de progenitores para hibridagdes. No entanto, o nimero de estimativas de medidas de
distancia ¢ relativamente grande, o que torna impraticavel o reconhecimento de grupos
homogéneos pelo simples exame visual. Por isso, faz-se necessario o uso dos métodos de
agrupamento.

Os métodos de agrupamento utilizados foram os métodos de otimizagao de Tocher e
hierarquico de ligagdo média entre grupos (UPGMA). No método de otimizagdo realizou-se a
parti¢do do conjunto de gendtipos em subgrupos ndo vazios € mutuamente exclusivos, nos
quais a média das medidas de dissimilaridade dentro de cada grupo foi menor que as
distancias médias entre os grupos. Dessa forma, genotipos de menor dissimilaridade estao no
mesmo grupo e os de maior dissimilaridade em grupos distintos.

No método hierarquico UPGMA os gendtipos também foram agrupados com base nas
médias aritméticas das medidas de dissimilaridade. No entanto, as distancias foram
representadas na forma de dendograma para permitir a visualizagdo da magnitude das
distancias e aproximag¢do dos gendtipos.

Nas tabelas 85 a 87 sdo apresentadas os grupos estabelecidos pelo método de
otimizagdo de Tocher nos trés ensaios.

No ensaio conduzido na primeira época de semeadura em Primavera do Leste (PLS5)
verificou-se a formacdo de seis grupos, sendo que apenas em um grupo foram incluidos 17
genotipos. No segundo grupo foram alocados cinco gendtipos e os quatro grupos restantes
apresentaram apenas um gendtipos. Os gendtipos que permaneceram em grupos isolados
foram UFV 18 PM (26), BCR651G 68 (1), BCR892G 132 (3) e MSOY 8008 RR (15)
(Tabela 85).

No dendograma obtido pelo método UPGMA foram distinguidos dois grandes grupos
a 100 % de dissimilaridade (Figura 31). Em um dos grupos foram incluiram os genétipos DM
309 (23), UFV 18 PM (26), BCR651G 75 (8), BCR892G 140 (13), BCR1455 178 (20) e
P98C81(22). Esses gendtipos apresentaram as maiores incidéncias de patogenos (fungos e
bactérias) e menores porcentagens médias de plantulas normais (N).

No entanto, nove grupos foram formados quando se considerou a dissimilaridade de
40% no critério de delimitagdo dos grupos. Esses grupos foram parcialmente concordantes

com agrupamento de Tocher.
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Tabela 85. Agrupamento dos 26 genotipos de soja pelo método de otimizagdo de Tocher,
com base nos caracteres de vigor de sementes avaliados no ensaio conduzido na
primeira época de semeadura em Primavera do Leste na safra 2009/10 (PLS5), no
estado do Mato Grosso

Grupo Genotipos

BCR553G 306 (16)  BCR1067G 189 (19) BCR1067G 210 (21) BCR1057G 162 (24)
BCR1070G 229 (9)  BCR1070G 246 (14) BCR1070G 231 (2) BCR945G 114 (5)
1 BCRI1057G 157(17) BCRI1070G 244 (6) BCR1070G 251 (11) BCR1070G 228 (18)
BCR1346 142 (25)  BCR945G 110 (10)  Valiosa RR (12) CD 219 RR (4)
DM 309 (23)
BCR651G 75 (8) BCR892G 140 (13)  BCR1455 178 (20)  P98C81(22)
BCR1459 189 (7)
UFV 18 PM (26)
BCR651G 68 (1)
BCR892G 132 (3)
MSOY 8008 RR (15)

o

AN N B~ W

0 52 105 157 Al 163 345 168 4 473 5.26

Figura 31. Dendograma representativo da dissimilaridade genética entre 26 gendtipos de soja,
obtido pelo método de agrupamento UPGMA, no ensaio conduzido na primeira época
de semeadura em Primavera do Leste, safra 2009/10 (PL5).

182



Considerando o ensaio conduzido na segunda época de semeadura em Primavera do
Leste (PL6), observou-se a formacao de 3 grupos pelo método de Tocher (Tabela 86). O
primeiro grupo foi constituido de 24 genotipos e nos outros dois grupos foram alocados os
gendtipos BCR945G 114 (5) e MSOY 8008 RR (15).

O dendograma evidenciou a formagdo de cinco grupos a 20% de dissimilaridade
(Figura 32). Os genotipos UFV 18 PM (26), BCR651G 68 (1), BCR945G 114 (5) e MSOY
8008 RR (15) apresentaram-se em grupos separados e mais distantes em relacdo aos demais.
A linhagem BCR945G 114 (5) foi a mais distante (100% de dissimilaridade) pois neste ensaio
apresentou a menor porcentagem de plantulas normais (N) e a maior de sementes mortas (M).

No ensaio conduzido em Pedra Preta (PP) verificou-se a formacdo de apenas dois
grupos (Tabela 87). Em um grupo foram alocados 25 gendtipos e no outro o genétipo DM
309 (23). Observando o dendograma obtido pelo método UPGMA (Figura 33) constata-se a
distancia desse genotipo em relagdo aos demais (100% de dissimilaridade).

A formagdo de poucos grupos ¢ a baixa repetibilidade dos resultados das analises de
diversidade genética podem limitar as conclusdes a respeito da diversidade. Segundo
Arunachalam (1981) essa frequente ndo repetibilidade ¢ devida, em parte, ao fato de
caracteres fenotipicos ndo terem o mesmo poder de discriminagdo nos diferentes ambientes.

A contribuicdo relativa dos caracteres para a diversidade genética dos 26 genotipos
nos trés ensaios ¢ apresentada na Tabela 88. No ensaio conduzido na primeira época de
semeadura em Primavera do Leste (PLS5) os caracteres porcentagem de plantulas normais (N)
e plantulas anormais infectadas (I) contribuiram em maior intensidade (65%) para a
diversidade. J& o carater sementes mortas (M) apresentou a menor contribui¢ao. No entanto,
esse cardter, juntamente com o carater plantulas normais (N), contribuiu de maneira
expressiva para a diversidade no ensaio conduzido na segunda época em Primavera do Leste
(PL6). No ensaio conduzido em Pedra Preta (PP) as contribui¢des relativas dos caracteres

apresentaram magnitudes semelhantes.
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Tabela 86. Agrupamento dos 26 genotipos de soja pelo método de otimizagao de Tocher,
com base nos caracteres de vigor de sementes avaliados no ensaio conduzido na
segunda época de semeadura em Primavera do Leste na safra 2009/10 (PL6), no
estado do Mato Grosso

Grupo Genotipos

BCR553G 306 (16)  BCR1067G 189 (19) BCR1067G 210 (21) BCR1057G 162 (24)
BCR1070G 229 (9)  BCR1070G 246 (14) BCR1070G 231 (2)  P98C81(22)
BCR1057G 157 (17) BCR1070G 244 (6) BCR1070G 251 (11) BCR1070G 228 (18)

BCR1346 142 (25)  BCR945G 110 (10)  Valiosa RR (12) CD 219 RR (4)
DM 309 (23) BCR892G 132(3)  BCR1455178 (20)  BCRS892G 140 (13)
UFV 18 PM (26) BCR651G 75 (8) BCR1459 189 (7)  BCR651G 68 (1)

2 BCRY45G 114 (5)
3 MSOY 8008 RR (15)

] —
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Figura 32. Dendograma representativo da dissimilaridade genética entre 26 genotipos de soja, obtido
pelo método de agrupamento UPGMA, no ensaio conduzido na segunda época de
semeadura em Primavera do Leste, safra 2009/10 (PL6).
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Tabela 87. Agrupamento dos 26 genotipos de soja pelo método de otimizagdo de Tocher,
com base nos caracteres agrondmicos avaliados no ensaio conduzido em Pedra
Preta (PP), no estado do Mato Grosso

Grupo Genotipos

BCR553G 306 (16)  BCR1067G 189 (19) BCR1067G 210 (21) BCR1057G 162 (24)
BCR1070G 229 (9)  BCR1070G 246 (14) BCR1070G 231 (2)  P98C81(22)
BCR1057G 157 (17) BCR1070G 244 (6) BCR1070G 251 (11) BCR1070G 228 (18)

1 BCRI346 142(25)  BCR945G 110 (10)  Valiosa RR (12) CD 219 RR (4)
BCR945G 114 (5)  BCR892G 132(3)  BCRI1455178 (20)  BCR892G 140 (13)
UFV 18 PM (26) BCR651G 75 (8) BCR1459 189 (7)  BCR651G 68 (1)
MSOY 8008 RR (15)

2 DM 309 (23)

0 1 il 1] Ll 5 0 (! il 9 100
0 44 841 133 178 an s Ha A 4043 4459
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Figura 33. Dendograma representativo da dissimilaridade genética entre 26 genotipos de soja, obtido
pelo método de agrupamento UPGMA, no ensaio conduzido em Pedra Preta, safra 2009/10
(PP).

Tabela 88. Contribuicdo relativa (%) dos caracteres para diversidade genética em 26
genotipos de soja avaliados no trés ensaios

Caracteres PLS5 PL6 PP

Incidéncia total de patogenos (fungos + bactérias) 22,17 3,31 22,95
Plantulas normais (N) 40,96 47,12 26,00
Plantulas anormais infeccionadas (I) 25,13 11,89 28,59
Total de plantulas anormais (A) 7,04 11,25 14,81
Sementes mortas (M) 4,70 26,44 7,64
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5 CONCLUSOES

Todos os caracteres estudados apresentaram efeitos genotipicos, ambientais e de
interacao genotipos x ambientes significativos. Os caracteres produtividade de graos, altura de
planta na maturacdo, altura de insercdo da primeira vagem, stand, incidéncia total de
patdgenos nas sementes e porcentagem de plantulas normais apresentaram interacdes do tipo
complexa. Os caracteres dias para floracdo, dias para matura¢do, acamamento e teor de 6leo
apresentaram interagdes do tipo simples.

As andlises de adaptabilidade e estabilidade empregadas forneceram informacdes
detalhadas sobre comportamento do genotipos. Pelo método centréide modificado, o genotipo
BCR1455 178 foi classificado como de maxima adaptabilidade geral para a produtividade de
graos e reacdo a mancha alvo. Para reagdo ao mildio o genotipo BCRS553G 306 foi
classificado como de maxima adaptabilidade geral tanto pelo centrdide quanto pelo método de
Lin e Binns modificado por Carneiro (1998). Para o teor de 6leo os genotipos BCR1070G
229, CD 219 RR, BCR945G 132 ¢ BCR945G 110 apresentaram as maiores médias ¢ maxima
adaptabilidade geral. Para os caracteres de sanidade e vigor de sementes, BCR1070G 251 e
BCR1346 142 foram classificados como de adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis
e BCR553G 306 e BCR1067G 189 a ambientes desfavoraveis.

O método do dimensionamento 6timo da rede de ambientes (DORA) mostrou-se
adequado para avaliar a representatividade dos ensaios e util para otimizar decisdes com
relacdo ao descarte de ambientes sem comprometer a recomendacao dos genotipos.

As analises de diversidade genética evidenciaram variabilidade genética entre os
genotipos ao considerar todos os caracteres agrondmicos. Os genétipos DM 309, MSOY 8008
RR, BCR1455 178 ¢ BCR651G 68 foram os mais dissimilares em relagdo aos demais
gendtipos. Os gendtipos BCR1057G 162, BCR1067G 210 e BCR553G 306 permaneceram
nos mesmos grupos em todos os ensaios. Para os caracteres de vigor e sanidade de sementes

nao foi evidenciada diversidade genética consistente nos ensaios.
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APENDICE A — Resumo das analises de variancia dos dados referentes aos caracteres reagio a mancha alvo (MA), altura de planta na maturagio (APM),
altura de inser¢do da primeira vagem (AV), acamamento (AC), haste verde (HV), stand (ST), produtividade de graos (PD), dias para
floracdo (DF) e dias para maturagdo (DM), avaliados em 26 genoétipos de soja cultivados em Primavera do Leste na safra 2007/2008 (PL1)

Quadrados Médios
MA APM AV AC HV ST PD DF DM
Blocos 3 0816 215,804 15,025 0,315 0,259 1,987 130122,628 0,497 5,885
Genotipos 25 2,365 ** 334,068 ** 44,793 ** 0,731 ** 6,003 ** 3,881 ** 626185,886 ** 22,006 ** 165,614 **
Residuo 75 0,801 60,587 9,106 0,149 04796 11,7605 177943,9282 0,670 2,978
Meédia 2,52 76,36 12,04 1,37 2,14 6,9 2342,94 45,47 119,71

CV(%) 35,47 10,19 25,07 28,1 32,3 19,22 18 1,8 1,44
** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F.

F.V. GL

APENDICE B — Resumo das anélises de varidncia dos dados referentes aos caracteres reagdo & mancha alvo (MA), altura de planta na maturagio (APM),
altura de inser¢do da primeira vagem (AV), acamamento (AC), haste verde (HV), stand (ST), produtividade de graos (PD), dias para
floragdo (DF), dias para maturagdo (DM) e reacdo ao mildio (MD), avaliados em 26 genotipos de soja cultivados na primeira época em
Primavera do Leste na safra 2008/09 (PL2)

Quadrados Médios
MA APM AV AC HV ST PD DF DM MD
Blocos 3 0,012 143,778 4,163 0,494 0,034 37,804  211157,531 1,962 13,795 0,131
Genotipos 25 0,211 ns 252,129 ** 4,464 ** 0,589 ** 0,051 * 7,591 ns 1453169,931 ** 11,282 ** 104,414 ** 0,146 ns
Residuo 75 0,151 59,178 2,156 0,178 0,027 10,325 475361,601 1,535 7,682 0,146
Média 1,81 77,01 10,89 1,38 1,05 11,43 4829,32 44.4 117,96 1,68
CV (%) 21,51 9,99 13,48 30,52 15,83 28,11 14,28 2,79 2,35 22,74

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.

F.V. GL
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APENDICE C — Resumo das analises de variancia dos dados referentes aos caracteres reagdo a mancha alvo (MA), altura de planta na maturagio (APM),
altura de inser¢do da primeira vagem (AV), acamamento (AC), haste verde (HV), stand (ST), produtividade de graos (PD), dias para
floracdo (DF), dias para maturacdo (DM) e reacdo ao mildio (MD), avaliados em 26 gendtipos de soja cultivados na segunda época em
Primavera do Leste na safra 2008/09 (PL3)

Quadrados Médios
MA APM AV AC HV ST PD DF DM MD
Blocos 3 0,212 70,526 4,115 0,077 0,104 51,705 215258,410 3,833 1,651 0,080
Genotipos 25 0,410 ** 263,055 ** 6,978 ns 0,124 ** 0,628 ** 12,698 * 2398534,453 ** 11,173 ** 67,258 ** 0,139 ns
Residuo 75 0,114 71,906 4,655 0,049 0,072 7,592 273440,097 2,300 2,704 0,097
Média 1,68 66,83 10,02 1,16 1,32 12,52 4339,04 45,71 117,34 1,26

CV(%) 20,08 12,69 21,53 19,09 20,36 22,01 12,05 3,32 1,4 24,7
** e * significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.

F.V. GL

APENDICE D — Resumo das analises de variancia dos dados referentes aos caracteres reagdo a mancha alvo (MA), altura de planta na maturagio (APM),
altura de inser¢do da primeira vagem (AV), acamamento (AC), haste verde (HV), stand (ST), produtividade de grios (PD), dias para
floragdo (DF), dias para maturagdo (DM) e reagdo ao mildio (MD), avaliados em 26 genotipos de soja cultivados na terceira época em
Primavera do Leste na safra 2008/09 (PL4)

Quadrados Médios
MA APM AV AC HV ST PD DF DM MD
Blocos 3 0,070 93,910 0,474 0,062 0,029 14,856 619575,702 1,446 34,372 0,160
Gendtipos 25 0,176 ** 456,044 ** 10,321 * 0,088 ** 0,044 ns 18,931 ** 1912528,906 ** 10,345 ** 20,826 ** 0,128 ns
Residuo 75 0,044 115,350 5,514 0,038 0,061 8,062 474641,055 1,752 3,252 0,149
Média 1,41 76,63 11,1 1,08 1,09 9,93 344428 44,63 109,44 2,04
CV (%) 14,94 14,01 21,16 18,01 22,64 28,59 20 2,97 1,65 18,91

** ¢ * significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.

F.V. GL
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APENDICE E — Resumo das anélises de varidncia dos dados referentes aos caracteres reagdo & mancha alvo (MA), altura de planta na maturagio (APM),
altura de insercdo da primeira vagem (AV), acamamento (AC), haste verde (HV), stand (ST), produtividade de graos (PD), dias para
floracdo (DF), dias para maturagdo (DM) e reagdo ao mildio (MD), avaliados em 26 genoétipos de soja cultivados na primeira época em
Primavera do Leste na safra 2009/10 (PL5)

Quadrados Médios
MA APM AV AC HV ST PD DF DM MD
Blocos 3 1,307 59,128 2,574 0,493 0,165 0,641 306649,624 11,471 29,164 0,002
Genotipos 25 0,888 ** 301,02 ** 6,866 ** 0,618 ** 0,49 ** 5585 ** 511604,852 ** 9,369 ** 148,247 ** 0,054 **
Residuo 75 0,206 85,322 3,060 0,158 0,145 1,951 250159,319 2,085 4,137 0,004
Meédia 3,51 71 11,97 1,32 1,22 6,99 4111,73 43,01 119,47 1,11
CV(%) 12,92 13,01 14,61 30,21 31,14 15,65 12,16 3,36 1,7 5,73

** ¢ * significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste F.

F.V. GL

APENDICE F — Resumo das analises de variancia dos dados referentes aos caracteres reagdo a mancha alvo (MA), altura de planta na maturagio (APM),
altura de insercdo da primeira vagem (AV), acamamento (AC), haste verde (HV), stand (ST), produtividade de graos (PD), dias para

maturagdo (DM) e reagdo ao mildio (MD), avaliados em 26 gendétipos de soja cultivados na segunda época em Primavera do Leste na safra
2009/10 (PL6)

Quadrados Médios
MA APM AV AC HV ST PD DM MD
Blocos 3 0,679 100,949 66,292 0,003 0,128 15,566 210883,560 2,167 0,002
Genotipos 25 1,642 ** 320,138 ** 31,285 * 0,026 ns 0,144 ** 3,825 * 678444,108 ** 163,341 ** 0,036 **
Residuo 75 0,230 69,415 18,298 0,016 0,067 2,156  233666,528 7,453 0,004
Média 2,74 70,27 11,88 1,05 1,11 6,87 3601,78 118,9 1,15
CV(%) 17,53 11,86 36,02 12 23,31 21,37 13,42 2,3 5,74

** gignificativo a 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.

F.V. GL
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APENDICE G — Resumo das analises de variancia dos dados referentes aos caracteres altura de planta na maturagdo (APM), altura de insergdo da primeira
vagem (AV), acamamento (AC), haste verde (HV), produtividade de grios (PD), dias para para floragdo (DF), dias para maturagdo (DM) e
reacdo ao mildio (MD), avaliados em 26 genoétipos de soja cultivados em Pedra Preta na safra 2009/10 (PP)

Quadrados Médios
APM AV AC HV PD DF DM MD
Blocos 3 40,218 6,526 0,233 1,256 50673,007 5,244 29,385 0,007
Genotipos 25 336,758 ** 26,698 ** 0,692 ** 0,580 ** 290277,919 ** 43422 ** 114,582 ** (0,054 **
Residuo 75 69,205 13,212 0,177 0,263 118251,124 1,997 11,078 0,023
Média 72,98 14,02 1,36 1,5 1915,64 43,1 107,65 1,07
CV(%) 11,4 25,93 30,88 34,19 17,95 3,28 3,09 14,01

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.

F.V. GL

APENDICE H — Resumo das analises de variancia dos dados referentes aos caracteres altura de planta na floragdo (APF), altura de planta na maturagio
(APM), altura de insercdo da primeira vagem (AV), acamamento (AC), haste verde (HV), stand (ST), produtividade de graos (PD), dias
para para floragdo (DF), dias para maturagdo (DM), reacdo ao mildio (MD) e nimero de ndés (NN), avaliados em 26 gendtipos de soja
cultivados em Nova Ubirata na safra 2009/10 (NU)

Quadrados Médios
APM AV AC HV ST PD DF DM MD
Blocos 3 86,128 4,548 0,282 0,471 2,343 435908,641 27,564 0,317 0,077
Genotipos 25 191,386 ** 10,718 ** 0,195 ns 1,90 ** 13,12 ** 2512747,642 ** 39,054 ** 23,038 ** 1,735 **
Residuo 75 31,108 4,181 0,129 0,358 3,530 327922,461 7,477 0,404 0,130
Média 57,69 11,66 1,08 1,45 12,55 3075,85 45,46 118,41 1,58
CV (%) 9,67 17,53 33,31 41,2 14,97 18,62 6,01 0,54 22,89

** gignificativo a 1% de probabilidade pelo teste F; ns — ndo significativo.

F.V. GL
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