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RESUMO

CAVALLIN, Isabella Cristina, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, marco de 2020.
Predicdo gendomica no melhoramento de soja visando tolerancia ao deficit hidrico:
tamanho populacional e selecio de cultivares. Orientador: Felipe Lopes da Silva.
Coorientadores: Moysés Nascimento e Leonardo Lopes Bhering.

Caracteristicas relacionadas com o deficit hidrico apresentam controle genético quantitativo e
forte interacdo entre gendtipos e ambientes. Por este fator, a gendmica aparece ultimamente
com um grande potencial para o estudo e entendimento destas caracteristicas. No entanto, a
acurdcia da predi¢do gendmica depende do tamanho populacional, e existe um grande desafio
na fenotipagem de uma populacio de grande tamanho e com precisdo. Além disso, ha
necessidade de identificar cultivares tolerantes, por meio de metodologias de imposi¢cdo de
déficit hidrico confidveis e com tamanho populacional suficiente. Nesse sentido, foram
desenvolvidos dois capitulos. O primeiro teve como objetivo comparar a acurdcia de duas
populacdes simuladas de 100 e 500 individuos e 4000 marcadores através da predi¢do
gendmica, tomando como referéncia a cultura da soja e caracteristicas relacionadas ao déficit
hidrico. Neste capitulo observamos que as acurdcias foram consideradas boas a altas e os
coeficientes de coincidéncia entre o valor genético gendmico e os valores genéticos verdadeiros
diferem pouco nos dois tamanhos populacionais. Sendo assim, ndo had necessidade de
fenotipagem de uma populacio cinco vezes maior, visto que eleva o gasto de tempo e mao-de-
obra. No segundo, objetivamos induzir o déficit hidrico em casa de vegetacdo e selecionar
cultivares de soja tolerantes, através da metodologia de predi¢ao gendmica e o indice de sele¢dao
de soma de “ranks”. Para a obten¢do dos dados reais de imposicao do déficit hidrico foram
utilizados 91 cultivares, divididos em dois grupos de 47 cultivares, sendo trés testemunhas
comuns, em cada ensaio. A imposi¢ao do déficit hidrico ocorreu no estddio RS, durante 15 dias.
Neste capitulo, obtivemos capacidades preditivas consideradas de moderadas a altas e foi
possivel identificar cultivares que apresentaram melhores ranqueamentos em ambos o0s
ambientes avaliados (controle e sob deficit hidrico), consideradas tolerantes ao deficit hidrico
e responsivas ao aumento da disponibilidade de dgua. Com isso, fica evidente o potencial do
uso da predi¢do gendmica para caracteristicas de dificil mensuragdo, mesmo para um tamanho

populacional reduzido, tanto com a utilizacdo de dados reais como simulados.

Palavras-chave: Simula¢do. Dados reais. Indice de selecdo gendmico. Valor genético
gendmico. Glycine max.



ABSTRACT

CAVALLIN, Isabella Cristina, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa, March, 2020. Genetic
prediction in soybean breeding, tolerance to drought stress: population size and selection
of cultivars. Adviser: Felipe Lopes da Silva. Co-advisers: Moysés Nascimento and Leonardo
Lopes Bhering.

Characteristics related to drought stress have quantitative genetic control and interaction
between genotypes and environments. For this reason, the genomic prediction has recently
appeared with great potential for the study and understanding of these characteristics. However,
the accuracy of the genomic prediction depends on population size, and there is a great
challenge in the phenotyping of a large and accurate population. Besides, there is a need to
identify tolerant cultivars, through reliable drought stress imposition methodologies with
sufficient population size. In this sense, two chapters have been developed. At first, it aimed to
compare the accuracy of two simulated populations of 100 and 500 individuals and 4000
markers through genomic prediction, taking as a reference to the soybean and characteristics
related to water deficit. In this chapter, we observed that the accuracy was considered good to
high and the coincidence coefficients between the genomic genetic value and the true genetic
values differ little in the two population sizes. Thus, there is no need for phenotyping a five
times larger population as it would increase both costs and time. Soon after, we aim to induce
water deficit in a greenhouse and select tolerant soybean cultivars, through the genomic
prediction methodology and the sum of ranks selection index. To obtain the real data on the
imposition of the drought stress, 91 cultivars were used, divided into two groups of 47 cultivars,
three common checks, in each trial. The imposition of water deficit occurred in stage RS, for
15 days. In this chapter, we obtained predictive capacities considered moderate to high and it
was possible to identify cultivars that presented better rankings in both evaluated conditions
(control and under drought stress), considered tolerant to drought stress and responsive to the
increase in water availability. Thus, they demonstrate the potential of using genomic prediction
for characteristics that are difficult to measure, even for reduced population size, using both

real and simulated data.

Keywords: Simulation. Real data. Genomic selection index. Genomic estimated breeding
values. Glycine max.
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1 INTRODUCAO GERAL

A soja é uma planta origindria de clima temperado, com uma ampla adaptacdo
agrondmica aos climas subtropicais e tropicais. Considerada uma das mais importantes
leguminosas cultivadas no mundo. A soja e seus subprodutos sdo utilizados para consumo
humano e animal e para fins industriais (HARTMAN et al., 2011), apresentando grande
importancia social e econdmica. Essa oleaginosa atingiu esse patamar por apresentar
caracteristicas desejdveis, como o elevado teor de 6leo (20%) e proteina (40%), junto com
inimeros nutrientes favoraveis (SINGH et al., 2008).

Atualmente, os Estados Unidos € o maior produtor mundial da oleaginosa, com uma
area plantada na safra de 2018 de 35,657 milhdes de hectares, com uma produgdo de 123,664
milhdes de toneladas de soja (USDA, 2019). O Brasil ocupa o segundo lugar no ranque, com
drea plantada na safra 2018/2019 de 35,874 milhdes de hectares e producdo de 115 milhdes de
toneladas de soja (CONAB, 2019). O Brasil teve um aumento de érea cultivada (2,1%), no
entanto, apresentou um decréscimo de producao de aproximadamente 3,6% em relagdo a safra
201772018, esse decréscimo pode ser decorrente da falta de chuva nos meses de dezembro e
janeiro nos maiores estados produtores, prejudicando sobretudo a produtividade das cultivares
precoces (CONAB, 2019).

No Brasil, na maioria das safras sao registrados quebras de produtividade relacionadas
a estiagem, na safra de 2017/2018 houve frustracdo em relacdo as expectativas de safra devido
aos veranicos em praticamente todas as regides produtoras, no Parand houve queda na
produtividade de 14,8% associada aos baixos indices pluviométricos e altas temperadas
(CONAB, 2019), na safra 2014/2015 o estado de Minas Gerais e o Distrito Federal tiveram
respectivamente 5,1 e 12,1% de reducgdo na produtividade devido ao longo periodo de estiagem
(CONAB, 2015).

Na safra de 2015/2016 foram identificados problemas na maioria das regides
produtoras do Centro-Oeste, causando uma queda de produtividade de 1,3% no Mato Grosso
em relacdo a safra anterior. Nas regides Norte e Nordeste, a escassez de chuvas ocasionada pelo
fenomeno “El Nifio” também acarretou queda de 23,2% na produgdo, principalmente nos
estados do Maranhdo, Tocantins e Bahia (CONAB, 2016). Podendo também, apresentar
problemas a nivel nacional, como ocorreu na safra 2011/2012 onde a seca nas regides
produtoras, reduziu a producdo em mais de nove milhdes de toneladas (CONAB, 2013).

Na cultura da soja para um desempenho adequado, necessita-se de um volume de dgua

de 450 a 800 mm, e uma boa distribuicdo de chuvas ao longo do seu ciclo, atendendo as
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necessidades, principalmente, durante as fases criticas de desenvolvimento, sendo a fase de
floracdo e enchimento de grios, os mais exigentes em termos de necessidade hidrica, com
exigéncia de 7 a 8 mm.dia! (GAVA, 2014). No entanto, a extensio da perda de rendimento
depende da duragdo e intensidade do estresse. Grandes periodos de veranicos ou um curto
periodo de 15 dias, principalmente durante o periodo reprodutivo, afetam drasticamente a
cultura da soja, causando alteragdes morfoldgicas no crescimento vegetativo da planta e
reduzindo a quantidade e a qualidade das sementes, bem como o nimero de vagens € 0 peso
Seco.

O deficit hidrico é uma grande ameaca e a restricdo mais imprevisivel, com efeitos
adversos na producgdo agricola em todo o mundo (GOLLDACK et al., 2014; ANJUM et al.,
2017; HUSSAIN et al., 2018). O deficit hidrico induz vérios efeitos devastadores nas plantas,
perturbando vérias atividades da planta, como a taxa de assimilac¢do de carbono, diminui¢do do
turgor, aumento do dano oxidativo e alteracdes nas trocas gasosas, levando a uma redugdo no
rendimento (HUSSAIN et al., 2018; CHOWDHURY et al., 2016). A sensibilidade da planta a
falta de agua € um fend6meno complexo e depende de varios fatores, incluindo o estadio de
crescimento da planta, potencial genético, duragdo e severidade do estresse (ZHU et al., 2002).
A falta de 4gua também afeta o desenvolvimento foliar, a atividade de enzimas, o equilibrio
ionico e, por fim, leva a reduciao do rendimento (ANJUM et al., 2017; TOKADA et al., 2017).

O deficit hidrico na fase vegetativa diminui a fotossintese, a area foliar e a biomassa
e, uma vez terminado o deficit, a planta pode se recuperar em certa medida. No entanto, sabe-
se que o deficit no estddio reprodutivo pode prejudicar os processos reprodutivos, como aborto
de flores, eficiéncia reprodutiva, desenvolvimento de sementes e vagens jovens. Além disso, o
deficit nesta fase geralmente ndo tem chance de recuperacgdo e, portanto, resulta em severa perda
de produtividade da soja (BHATIA e JUMRANI, 2016; JUMRANI et al., 2017).

Baseado nesse cenario, sido fundamentais estudos relacionados ao melhoramento
genético, auxiliando no desenvolvimento de cultivares tolerantes e adaptadas a regides com
menor disponibilidade hidrica. No entanto, para selecionar genétipos tolerante a seca €
necessdria uma avaliac@o criteriosa independentemente do método que serd utilizado. Isto
ocorre porque, os diferentes gendtipos de soja tolerantes a seca exibem um espectro de
mudangas morfoldgicas e fisiologicas diferenciais sob o estresse deficit hidrico, devido a
diferenca entre os genétipos (KU et al., 2013). Genétipos que apresentam diversidade na
resposta ao deficit hidrico constituem excelentes materiais para serem utilizados em programas

de melhoramento genético (NOGUEIRA et al., 2001).
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Diversos esfor¢cos vém sendo realizados por empresas de pesquisa no intuito de
aumentar a eficiéncia de gendtipos de soja quando submetidos a situagdes de deficit hidrico.
Para tanto, vdrias metodologias t€ém sido propostas para mensurar o estresse e agrupar genotipos
e caracteristicas de interesse relacionadas a tolerancia ao deficit hidrico em diferentes estddios
fenoldgicos da planta, como o uso de marcadores moleculares para construcdo de mapas de
ligacdo (WANG et al., 2012) ou por meio de estratégias com abordagens fisiologicas (RIES et
al.,2011; DEVIetal., 2009) e gendmicas (MANAVALAN et al.,2009) até ao uso de engenharia
genética (BARBOSA et al., 2013).

Contudo, identificar esses genoétipos tolerantes, por meio de metodologias de
simulacdo de deficit hidrico confidveis e com resultados reprodutiveis a nivel de campo € o
grande desafio em um programa de melhoramento (MITRA, 2001). Nao existe um consenso de
qual a melhor maneira de aplicar o deficit hidrico, bem como quanto de deficit deve ser
aplicado, além da dificuldade em avaliar um grande nimero de genétipos.

Outro fator dificultador € devido as caracteristicas relacionadas com o deficit hidrico
apresentarem controle genético quantitativo, com acao aditiva e forte interagdo entre genotipos
e ambientes, e essas caracteristicas apresentam forte interacdo com genes que estdo diretamente
envolvidos com a produtividade (ASHRAF, 2010). Por este fator, a predi¢cdo gendmica aparece
ultimamente com um grande potencial para o estudo e entendimento de caracteristicas
complexas em que a interagdo gendtipos x ambientes exerce grande efeito, tal como a tolerancia
ao deficit hidrico (KUJUR et al., 2013).

A GWS (Genome Wide Selection) ou predi¢do gendmica (Meuwissen et al., 2001)
preconiza o uso do polimorfismo de unica base (Single Nucleotide Polymorphisms — SNP)
como marcadores moleculares. Estes marcadores estio amplamente dispersos e,
aproximadamente, equidistantemente distribuidos no genoma (SMARAGDOV, 2009). Sendo
assim, os milhares ou milhdes de marcadores que cobrem o genoma maximizam o nimero de
QTLs (Quantitative trait loci) em desequilibrio de ligacdo com pelo menos uma parte dos
marcadores. Consequentemente, um maior nimero de QTLs com efeito no fendtipo serdo
capturados, inclusive aqueles de pequeno efeito (HEFFNER et al., 2009). O processo central
da selecdo gendOmica consiste na estimacdo de valores genéticos gendmicos para todos os
marcadores de cada genétipo para posteriormente predizer os valores genético genomico
estimado (do inglés, Genomic Estimated Breeding Value — GEBV) de progénies futuras
utilizando somente suas informacdes genéticas (HEFFNER et al., 2009). Esta predi¢do €
realizada utilizando os efeitos dos marcadores genéticos estimados em um modelo treinado a

partir de dados fenotipicos e genotipicos de outros individuos (MEUWISSEN et al., 2001).
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No entanto, € dificil determinar antecipadamente a precisdo da predi¢do para uma
populacdo especifica e uma caracteristica especifica, pois a predi¢do € influenciada por muitos
fatores. A acurdcia da predicao depende de fatores como a densidade do marcador em relagcao
ao tamanho efetivo da populacdo, o desequilibrio de ligacdo entre marcadores e QTLs, a
adequacdo do modelo de predi¢cdo em relacdo a genética da populacdo e a arquitetura da
caracteristica de interesse. Segundo Xavier et al. (2016) o tamanho da populacdo de treinamento
teve o maior impacto na precisdo da predicdo gendmica. Devido a dificuldade de fenotipagem
de uma populacdo de grande tamanho e com precisdo, para caracteristicas relacionadas ao
deficit hidrico, foram verificadas as respostas de diferentes tamanhos populacionais na acuricia
da GWS através de populacdes simuladas.

Além disso, é necessdria a realizacdo de experimentos de predi¢do baseados em dados
reais, principalmente relacionados ao deficit hidrico, e, com isso, identificar individuos que
possuam maiores valores genéticos gendmicos (GEBVs) e auxiliar nas estratégias de sele¢do
de um programa de melhoramento de soja visando a selecdo de cultivares tolerantes ao deficit

hidrico.
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RESUMO

CAVALLIN, Isabella Cristina, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, mar¢o de 2020.
Capitulo I. Predicao genomica em diferentes tamanhos populacionais na cultura da soja
para caracteristicas relacionadas ao deficit hidrico. Orientador: Felipe Lopes da Silva.
Coorientadores: Moysés Nascimento e Leonardo Lopes Bhering.

A predicdo gendmica ampla tem sido utilizada nos programas de melhoramento para prever o
desempenho de gendtipos para caracteristicas complexas, como, por exemplo, deficit hidrico.
No entanto, a limitacio na fenotipagem para um grande tamanho populacional tem
comprometido a utilizacdo desta técnica em larga escala. Diante do exposto, este trabalho
objetivou comparar a acurdcia de duas populagdes de linhagens endogdmicas recombinantes
simuladas de 100 e 500 individuos através da predicdo gendmica, tomando como referéncia a
cultura da soja. As herdabilidades das quatro caracteristicas fisiol6gicas relacionadas ao deficit
hidrico foram estabelecidas como sendo igual a 0,20, 0,40, 0,60 e 0,80. Os individuos foram
genotipados com 4000 marcadores. Realizaram-se as andlises por meio do método Genomic
Best Linear Unbiased Predictor. Para comparar a eficiéncia da selecdo gendmica ampla para
os dois tamanhos populacionais foram estimadas as acuricias, a eficiéncia relativa e os
coeficientes de coincidéncia de selecdo. A acuricia obtida em todos os cendrios avaliados foi
considerada de boa a alta, com erro padrao variando de 0,097 a 0,052 para a populacdo de 100
individuos e de 0,035 a 0,013 para a populagdo de 500 individuos. Os coeficientes de
coincidéncia entre o valor genético gendmico e os valores genéticos verdadeiros diferem pouco
para os dois tamanhos populacionais quando se seleciona a partir dos 20 melhores individuos.
Sendo assim, ndo hé necessidade de fenotipagem de uma populagdo cinco vezes maior, Visto

que eleva o gasto de tempo e mao-de-obra.

Palavras-chave: Fenotipagem. Caracteristicas fisioldgicas. Acurdcia. Valor genético gendmico

(VGG). Glycine max.
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ABSTRACT

CAVALLIN, Isabella Cristina, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, march of 2020. Chapter
I. Genomic Prediction in different population sizes of soybean for traits related to drought
stress. Adviser: Felipe Lopes da Silva. Co-advisers: Moysés Nascimento and Leonardo Lopes
Bhering.

Whole-genome prediction has been used in breeding programs to predict the performance of
genotypes for complex traits such as, drought stress. However, the limitation in phenotyping
large population sizes has hampered the use of this technique on a large scale. Given the above,
this work aimed to compare the accuracy of genomic prediction in two recombinant inbred lines
populations simulated with 100 and 500 individuals, taking soybean culture as reference. The
heritability of four physiologic traits related to drought stress was established as being equal to
0,20, 0,40, 0,60, and 0,80. The individuals were genotyped with 4000 markers. The analyses
were performed by the method Genomic Best Linear Unbiased Prediction. To compare the
efficiency of genome-wide selection for the two population sizes the accuracy, relative
efficiency, and selection coincidence coefficients were estimated. The accuracy obtained in all
evaluated scenarios was considered from moderate to high, with standard errors ranging from
0,097 to 0,052 for the population of 100 individuals and from 0,035 to 0,013 for the population
of 500 individuals. The coincidence coefficient between the genomic estimated breeding values
and true genetic values differed little for the two population sizes when selecting the top 20
individuals. Thus, there is no need for phenotyping a five times larger population as it would

increase both costs and time.

Keywords: Phenotyping. Physiological traits. Accuracy. Genomic estimated breeding values

(GEBYV). Glycine max.
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1 INTRODUCAO

O deficit hidrico € considerado um dos principais fatores limitantes do
desenvolvimento e do crescimento de intimeras culturas, acarretando na redugdo da
produtividade e em alteragdes na qualidade do produto final. Na ocorréncia de escassez hidrica,
as plantas sofrem alteragdes em processos fisioldgicos e bioquimicos, afetando a fotossintese e
alterando a atividade enzimatica (CASAGRANDE et al., 2001; FLEXAS, 2006; WANG et al.,
2006).

Diante disso, alguns genétipos de soja (Glycine max L.) possuem caracteristicas
morfofisioldgicas diferenciais quando submetidas ao deficit hidrico, o que constitui uma grande
possibilidade para a utilizagdo em programas de melhoramento (NOGUEIRA et al., 2001; KU
et al., 2013). Devido a essa respostas diferenciais buscam-se a identificacao de caracteristicas
de interesse relacionadas a tolerincia ao deficit hidrico em diversos estddios fenoldgicos da
planta e a selecdo criteriosa de cultivares que apresentem maior tolerincia a seca (WANG et
al., 2012; RIES et al., 2011; DEVI et al., 2009; MANAVALAN et al., 2009; BARBOSA et al.,
2013).

Uma metodologia que demonstra ser promissora para auxiliar na deteccao e escolha
de gendtipos mais tolerantes as condi¢des adversas do ambiente € a selecdo gendmica ampla
(Genome Wide Selection - GWS) (MEUWISSEN et al., 2001).

O processo central da selecdo gendmica consiste na estimacao de efeitos genéticos
para todos os marcadores para posteriormente predizer os valores genético gendmicos (GEBVs)
de progénies futuras utilizando somente suas informacdes genéticas (HEFFNER et al., 2009).
Esta predi¢do € realizada utilizando os efeitos dos marcadores genéticos estimados em um
modelo treinado a partir de dados fenotipicos e genotipicos de outros individuos
(MEUWISSEN et al., 2001).

Espera-se que a GWS preveja desempenhos para caracteristicas complexas,
caracteristicas de baixa herdabilidade, com mais precisd@o por ndo descartar marcadores SNPs
(Single Nucleotide Polymorphisms) com efeitos pequenos (HEFFNER et al.,, 2009). Esta
abordagem tem auxiliado os melhoristas na selec@o, particularmente para caracteristicas com
baixa repetibilidade ou caracteristicas para as quais a fenotipagem € dispendiosa (HEFFNER et
al., 2009; ENDELMAN et al., 2014).

Para soja, estudos relataram altas acurécia na selecdo gendmica para caracteristicas de
producdo, caracteristicas de desenvolvimento, resisténcia a patdgenos, teor de 6leo, proteinas e

acidos graxos (JARQUfN etal., 2014; BAO et al., 2015; ZHANG et al., 2016; SMALLWOOD
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et al., 2019). Jarquin et al. (2014) relataram as acurécias de predicdo para rendimento e outras
caracteristicas agrondmicas obtidas usando dados de genotipagem por sequenciamento. Zhang
et al. (2016) relataram os resultados da anélise de associag@o e avaliaram a precisao da predicao
gendmica para o peso de sementes, que ¢ um componente da produtividade de graos.
Smallwood et al. (2019) utilizaram trés métodos de GWS para predizer os ganhos com a selecao
de linhagens endogamicas recombinantes. Em todos os estudos, os autores concluiram que a
selecdo gendmica tem um bom potencial para acelerar o ganho genético, preconizando pela
reducdo do tempo gasto com a sele¢do de gendtipos superiores nos programas de melhoramento
de soja.

No entanto, ndo hé relato de estudos com o uso de GWS para selecionar gendtipos para
o deficit hidrico em soja. Esse fato pode ser devido a dificuldade de fenotipagem para
caracteristicas fisioldgicas. Além disso, para o uso na GWS, a fenotipagem deve ser precisa
quando se avalia uma populagdo de treinamento porque esse conjunto de dados fornecerd a base
para o desenvolvimento do modelo estatistico usado para prever o desempenho fenotipico de
individuos em um programa de melhoramento. Isso indica que abordagens mais rigorosas para
a fenotipagem em GWS sdo essenciais (COBB, 2013).

Segundo Singh e Singh (2015) a obten¢do de dados fenotipicos ainda é um desafio,
especialmente para caracteristicas quantitativas como tolerdncia a estresses abidticos. Os
autores concluiram que os métodos tradicionais para a estimagao de processos fisiologicos e
compostos quimicos sao geralmente lentos e ndo passiveis de medicao de alto rendimento, ndo
garantindo uma fenotipagem rapida e efetiva financeiramente para essas caracteristicas.

A fenotipagem a um nivel fisiolégico refinado pode ser efetivamente aplicada apenas
a um numero limitado de gendtipos, sendo recomendado de 15 a 25 gendtipos e quase nunca
mais de 50 genétipos (SINCLAIR, 2011), por isso, com numero mais elevado de genodtipos
necessita-se da avaliacdo em multi experimentos. No entanto, para a maximizacao da eficiéncia
da GWS um nimero suficiente de individuos devem ser fenotipados e genotipados de forma a
se obter acurdcias satisfatorias, evidenciado a dificuldade em realizar a GWS para o deficit
hidrico em soja.

Diante do exposto, o presente estudo tem como objetivo comparar a acuricia da
predi¢do gendmica para populagdes simuladas de 100 e 500 individuos que mimetizam quatro

caracteristicas fisioldgicas relacionadas ao deficit hidrico.
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2 MATERIAL E METODOS

2.1 OBTENCAO DOS DADOS

Neste estudo foi avaliada a acurdcia da selecdo gendmica ampla para ranquear e
selecionar individuos em populagdes com 100 e 500 individuos. Os dados moleculares e
fenotipicos empregados neste estudo foram gerados por simulacio através do software GENES
(CRUZ, 2013).

Neste estudo, o genoma da soja foi tomado como referéncia, sendo a espécie diploide
com 2n=2x=40 cromossomos. As informacdes do genoma foram obtidas junto ao banco de
dados online da USDA-ARS, o SoyBase disponivel em (http://soybase.org) (GRANT et al.,
2010).

O genoma foi gerado com nivel de saturagdo de 200 marcas moleculares espacadas de
forma aproximadamente equidistante (0,5 cM) em cada um dos 20 grupos de ligacao, resultando
em 4000 marcadores moleculares no genoma. As marcas moleculares geradas eram bialélicas
e codominantes, permitindo a identifica¢do de individuos heterozigotos (marcadores SNPs).

Em seguida, foram obtidos os genitores homozigotos contrastantes em fase de
aproximacao, de modo que para cada loco um genitor foi designado como homozigoto do tipo
Ai1A; e o outro como homozigoto contrastante do tipo A2A». Desta forma, o cruzamento entre
pai 1 e pai 2 gerou a populagdo F1 com todas as marcas em heterozigose (A1Az). Com as
informacdes de genoma e genitores, a partir de sucessivas autofecundacdes dos individuos da
F1, foram simuladas duas populac¢des de linhagens endogamicas recombinantes (Recombinant
Inbred Line — RILs) com 100 e 500 individuos. As popula¢des de RILs simuladas foram
codificadas com 0 e 2, sendo que 0 correspondeu aos individuos homozigotos (A2A2) e 2 aos
individuos homozigotos (A1A1), para um determinado loco.

A partir dos dados genotipicos das duas populagdes de RILs, foram simuladas quatro
caracteristicas fenotipicas com 10 repeti¢des, acdo génica aditiva, ou seja, relacdo intraalélica
de auséncia de dominancia (gmd=d/a=0) para os loci controladores das mesmas.

A relacdo intraalélica de auséncia de dominéncia foi considerada a partir de trabalhos
apresentados por Kamikoga (1989) e Brim, Cockerham (1961), cujo valores apresentados para
a caracteristica produtividade foram inferiores a unidade e préximos a zero. Desta forma, para
fins de padronizacao, a relacao de auséncia de dominancia foi aplicada também para as demais

caracteristicas.
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As herdabilidades das caracteristicas simuladas foram estabelecidas como sendo igual
20,20, 0,40, 0,60 e 0,80, fazendo alusdo a produtividade, comprimento radicular, murchamento
de dossel e discriminagdo isotdpica de carbono, respectivamente. A determinacdo de tais
valores de herdabilidade e o nimero de loci (Tabela 1) foi determinado com base nas
informacdes contidas no banco de dados da SoyBase (http://soybase.org) e em artigos
cientificos e a posi¢do relativa dos loci controladores de cada caracteristica foram obtidos

aleatoriamente.

Tabela 1. Numero de loci (L) controladores das caracteristicas produtividade (Prod.),
comprimento do sistema radicular (CSR), murcha de dossel (MD) e discriminag¢do isotopica de
carbono (CID) e suas respectivas herdabilidades (h?), valores mdximos (max), valores minimos
(min), média (x), variancia (c2).

Caracteristica hz L  Min Max X o2 Referéncia

Zhang et al. (2015);
Fang et al. (2017)
Prince et al. (2015);

Prod. (kg.ha™) 0,2 82 23315 4236,7 3250 159661,08

CSR (cm) 04 60 10 29,99 20 41,87 Abdel-Haleem et al.
(2011)
Kaler et al. (2017a);
MD (nota) 0,6 51 6,52 48,51 25 81,49 Gusso (2018);
Charlson et al. (2009)
CID (%) 0,8 21 15,5 24,63 20 3,58 Kaler et al. (2017b)

O posicionamento de cada loco em relacdo ao grupo de ligacdo para cada caracteristica

pode ser visualizado na Figura 1.
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Figura 1. Cariograma: Posi¢do dos loci controladores das caracteristicas produtividade
(h1), comprimento do sistema radicular (h2), murcha de dossel (h3) e discriminagdo
isotdpica de carbono (h4) em relacdo a cada grupo de ligacdo.

Os fenétipos dos individuos (i) foram gerados segundo o modelo:

Yi=p+0j+e emque:

Y é o fenétipo do individuo i,

u € a média geral da caracteristica,

a; é o efeito genético dado pelo somatério dos efeitos genéticos de cada loco e,

e; o efeito ambiental, gerado segundo uma distribuicio normal com média zero e

variancia compativel com a herdabilidade da caracteristica simulada.

2.4 ANALISES ESTATISTICAS

O método estatistico aplicado a predi¢do gendmica (GWS) foi o método Genomic Best
Linear Unbiased Predictor (G-BLUP), através de uma interface do programa Rbio®
(BHERING, 2017) com o software R, utilizando o pacote rr-BLUP (ENDELMAN et al., 2011;
RODRIGUEZ, DE LOS CAMPOS, 2012). O método G-BLUP foi analisado utilizando as
fun¢des mixed.solve e kin.BLUP (parte do pacote rrBLUP) (ENDELMAN, 2011). Todo o
processo de simulacdo foi repetido 10 vezes.

O G-BLUP assume que todos os efeitos dos marcadores sdo normalmente distribuidos
e tém variancia igual (MEUWISSEN et al., 2001). Este método utiliza informacdes de
marcadores genéticos para calcular associagcdes entre individuos com base na matriz de relacao

genomica (HABIER et al., 2007). A equacao de modelos mistos lineares utilizado foi:
Y=Xb + Zpa + ¢

Onde: y € o vetor de valores fenotipicos (N x 1, em que N € o niimero de individuos);
b é o vetor de efeitos fixos (p x 1, onde p € o nimero de efeitos fixos considerados); pa é o
vetor de efeitos genéticos aditivos dos individuos (N x 1); € é o vetor de residuos do modelo,
onde € ~ N (0, Io%¢) e o%¢ é a variancia residual . X (N x p) e Z (N x N) sdo as matrizes de
incidéncia para b e pa, respectivamente. A estrutura de variancia dada por pa ~ N (0, Ga6a) em

que c.€ a variancia aditiva e Ga (N x N) € a matriz de parentesco gendmica para efeitos aditivos.
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Sob essas configuracdes, a equacido de modelos mistos gendmicos para a predicdo de pa através

do BLUP genomico (G-BLUP) € equivalente a:

X'X X'z
oo | )= [2)]
Z’X Z'Z4+1G6-1,/(=)| lwal — [Z'y
o a

onde 02, se refere a variincia genética total da caracteristica e o¢ é a variancia
residual.

Sem padronizagio a variagdo genética de cada loci é dada por 62, /n onde n estd
relacionada com o ndimero de marcadores utilizados e é dada porn =2 Y'p; (1 —p;)
(RESENDE et al., 2008; GIANOLA et al., 2009), onde p ; € a frequéncia dos alelos dos loci i.

Para acessar a efici€éncia da GWS foi necessdrio definir as populagdes de treinamento
e validagdo. Para a metodologia de GWS avaliada, foi realizada a validacdo cruzada
considerando o procedimento 10-folds, com 10 repeticdes. Desta forma, cada populagdo RIL
com 100 e 500 individuos foram divididas em 10 grupos iguais contendo 10 e 50 individuos
cada, respectivamente. Assim, as populagdes de treinamento foram compostas por 90 e 450
individuos e utilizadas para estimar os efeitos dos marcadores, enquanto a concordancia entre
os valores genéticos preditos via estimativas provenientes da populacdo de treinamento foi
validada em cada grupo de 10 e 50 individuos, considerados como populagdo de validacao.

Uma vez que as estimativas dos efeitos dos marcadores estdo disponiveis, o valor
genético gendmico predito (GEBV) € definido da seguinte maneira:
GEBV = pa

A acurdcia realizada (7y) foi estimada sendo a correlagdo de Pearson entre o valor
genético gendmico (GEBV) estimado pelos modelos e o valor genético verdadeiro,
respectivamente. E importante ressaltar que o valor genético verdadeiro g somente é obtido por
se tratarem de dados simulados, possibilitando a obten¢do dos True Breeding Value - TBV.

(rgg) = cor (GEBV, g)

Os erros padrao, associados as acurdcias, foram calculados através do desvio padrao
dividido por V. k, sendo k =10.

A eficiéncia relativa (ER) da utilizacao de GWS foi calculada através da comparacao

da acurdcia (7rgs) de cada caracteristica com a raiz da herdabilidade das mesmas, adaptado do

modelo de Hoffstetter et al. (2016). A herdabilidade foi calculada através das variincias

fenotipicas dos dados simulados.

ER = ry5/VR?
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Para comparar a eficiéncia na selecdo dos dois tamanhos populacionais (100 e 500)
através das duas metodologias avaliadas na identificacdo e selec@o de individuos geneticamente
superiores, foram estimados os coeficientes de coincidéncia de selecao (CS) entre os 10, 20, 30,
40 e 50 individuos selecionados a partir dos GEBVs estimados por cada método, em relacdo
aos individuos selecionados a partir do valor genético para as quatro caracteristicas.

O coeficiente de coincidéncia de selecao (CS) foi calculado da seguinte forma:

S = (%) %100

em que NIS € o nimero de individuos selecionados com base no valor genético que

foram os mesmos selecionados com base no GEBV, e NT € o nimero total de individuos
selecionados.

Para comparar com a eficiéncia da selecdo fenotipica, foi calculado o coeficiente

de coincidéncia de selecao fenotipica, onde o NIS € o numero de individuos selecionados com

base no valor genético que foram os mesmos selecionados com base no valor fenotipico, e NT

¢ o numero total de individuos selecionados

3 RESULTADOS

3.1 ACURACIA

A partir das correlacdes entre os GEBVs e os valores genéticos simulados (7True
Breeding Value - TBV) foram obtidas as acuracias para cada populacao (100 e 500 individuos)
e para cada uma das quatro caracteristicas avaliadas (h?=0,2; h?=0,4; h?=0,6; h?=0,8), conforme
pode ser visto na Figuras 2. Os erros padrdo associados as acurécias foram apresentados nos

respectivos graficos.
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Figura 2. Acurécia realizada considerando o ajuste do G-BLUP para os dois tamanhos
populacionais e as quatro caracteristicas avaliadas (h?=0,2, h?=0,4, h?=0,6 e h?=0,8).

As acurdcias realizadas variaram de 0,6 a 0,91 para a populacdao com 100 individuos e
de 0,83 a 0,95 para a populagdo de 500 individuos utilizando o método do G-BLUP. Os erros
padrao associados as acurdcias foram de 0,097 a 0,052 para a populacdo de 100 individuos e de
0,035 20,013 para a populacdo de 500 individuos, para ambos os métodos de selecdo gendmica.

Ao compararmos os dois tamanhos populacionais, a populagdo de 500 individuos
apresenta acuracia 23,4% superior do que na populagdo de 100 individuos para a caracteristica
com herdabilidade igual a 0,2, essa superioridade cai para 10,8% para a caracteristicas com
herdabilidade de 0,4, e assim por diante, apresentando 8,4% e 4,2% de diferenca nas acuréicias
entre as populacdes de 500 e 100 individuos para as caracteristicas com herdabilidades de 0,6

e 0,8, respectivamente.

3.2 EFICIENCIA RELATIVA DA PREDICAO GENOMICA

A eficiéncia relativa da predicdo genOmica calculada através da comparacdo da

acuracia de cada caracteristica com a raiz da herdabilidade estimada das mesmas demonstrou
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que a eficiéncia do uso de GWS diminui conforme aumenta a herdabilidade da caracteristica,
esse fato pode ser observado na Tabela 2.

Sendo assim, a GWS € mais eficiente para as caracteristicas de baixa herdabilidade,
como as herdabilidades préximas a 0,2 e 0,4. A ER foi de 17,4%, com os dados obtidos pelos
métodos de G-BLUP para a caracteristica com herdabilidade préxima a 0,2 na popula¢do com
100 individuos. Na populacdo de 500 individuos, para caracteristicas com herdabilidade de 0,2,
a ER foi de 53% para os métodos de G-BLUP. Para herdabilidades préximas a 0,4, a ER caiu
para 8,4% e 32% para os métodos G-BLUP nas populagdes de 100 e 500 individuos,
respectivamente.

Para herdabilidades superiores a 0.6 a ER atingiu valores préximos a zero ou mostrou-
se que a utilizacdo de GWS apresentaria a mesma eficiéncia da utilizacdo da selecao fenotipica
para a populacdo de 100 individuos. Na populacao de 500 individuos, os valores de ER foram
de 17%, para herdabilidades préximas a 0,6 e 5,5% para herdabilidades préximas a 0,8.

Apesar da ER ndo apresentar valores tao elevados na populacdo de 100 individuos,
como na populacdo de 500 individuos, devemos considerar a utilizagdo de um tamanho
populacional menor para caracteristicas de baixa herdabilidade, visto a dificuldade de

fenotipagem de uma populacdo 5 vezes maior para caracteristicas mais complexas.

Tabela 2. Eficiéncia relativa (ER) do uso de sele¢do gendomica ampla.

Tamanho populacional Herdabilidade Acurécia Eficiéncia relativa
100 0,26073 0,59958 1,17423
100 0,49929 0,76645 1,08469
100 0,68220 0,83328 1,00887
100 0,86499 0,91001 0,97846
500 0,29590 0,83365 1,53253
500 0,43563 0,87473 1,32530
500 0,61316 0,91712 1,17122
500 0,81251 0,95180 1,05593

3.3 COEFICIENTE DE COINCIDENCIA

Os coeficientes de coincidéncia na selecao dos 10, 20, 30, 40 e 50 melhores individuos
entre os GEBVs e os valores genéticos mostraram resultados muito semelhantes entre os dois
métodos de selecao gendmica, apresentados nas Tabelas 3.

Para o método G-BLUP a coincidéncia estimada entre os individuos selecionados para

a populagdo de 100 individuos variou de 66,6 e 100% e para a populacido de 500 individuos
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variou de 30% a 100%. O coeficiente de coincidéncia demonstrou-se crescente conforme
elevava o valor da herdabilidade da caracteristica em praticamente todos os cendrios avaliados
(Tabela 3).

Pode-se observar que os coeficientes de coincidéncia diferem pouco para os dois
tamanhos populacionais quando se seleciona a partir dos 20 melhores individuos, apresentando
melhores resultados com a utilizagdo de populacdo com 100 individuos, esse fato pode ser

observado na Tabela 3.

Tabela 3. Comparacdo entre os diferentes tamanhos populacionais, via andlise de
coincidéncia*, para a caracteristicas simuladas: h?=0,20, h?=0,40, h?=0,60 e h?=0,80, com a
selecdao dos 10, 20, 30, 40 e 50 melhores individuos, os valores no corpo da tabela, fora do
parénteses, utilizando os GEBVs obtidos pelo método G-BLUP e os valores genéticos obtidos
pela simulag@o. Entre parénteses estdo os valores da andlise de coincidéncia*, utilizando os
valores fenotipicos (vfen) e genéticos (vgen) obtidos pela simulac@o.

Selecionados
h? Pop. Total GBLUP

10 20 30 40 50
70 75 66,6 80 80

20 100 (40) (65) (66,7) (80) (80)
70 80 90 80 82

500 (50) (70) (73,3) (65) (64)
70 80 90 90 92

40 100 (50) (70) (80) (95) (94)
30 55 73,3 65 70

500 (20) (45) (56,7) (62,5) (64)
90 85 86,6 95 94

60 100 (70) (95) (90) (95) (98)
80 75 80 80 84

500 (90) (85) (80) (80) (84)
100 90 90 95 98

20 100 (100) (95) (93,3) (95) (98)
90 85 90 80 86

500 (90) (80) (83,3) (90) (92)

*Qs valores no corpo da tabela estdo em porcentagem.

De acordo com os coeficientes de coincidéncia entre os valores fenotipicos e os valores
genéticos apresentados na Tabela 3, as coincidéncias de seleg¢@o variaram entre 40 e 100% para
a populacdo com 100 individuos. Na populag¢ao de 500 individuos, os valores de coincidéncia
variaram entre 20 a 92%, apresentando os menores valores para a herdabilidade de 0.4,
semelhante ao ocorrido na comparagdo entre os GEBVs e os valores genéticos (Tabela 3).

Pode-se observar que as melhores coincidéncias de selecdo entre os valores genéticos

e fenotipicos s@o obtidas para as herdabilidades iguais ou superiores a 0,6, demonstrando que a
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selecdo fenotipica € eficiente para caracteristicas de herdabilidade altas, ndo justificando o custo

para se realizar a GWS, esses resultados confirmam os resultados obtidos pela ER (Tabela 2).

4 DISCUSSAO

A soja tem mostrado uma reducao no potencial de ganhos genéticos ao longo dos anos
(ROGERS et al., 2015). Por isso, o uso de informacdes gendmicas através de modelos de
predicdo € uma solugdo possivel para um melhoramento genético mais eficaz.

Através do uso de informacdes gendmicas, a acurdcia obtida em todos os cendrios
avaliados foi considerada de boa a 6tima, apresentando resultados surpreendentes por se tratar
de um estudo que utilizou uma populacdo considerada, por muitos autores, de tamanho
insuficiente € uma populacio de tamanho razodvel, para a utilizagdo de GWS (RESENDE et
al., 2014). Os valores de acuricia obtidos foram semelhantes e superiores aos encontrados por
SmallWood et al. (2019), que obtiveram acurdcias que variaram de 0,4862 a 0,6715 para o G-
BLUP em uma populagdo de treinamento com 860 RILs. Estudos de simulacdo computacional
encontraram acuracias entre 0,62 e 0,85 usando dados simulados de marcadores, valores
genéticos e fendtipos (HABIER et al., 2007; MEUWISSEN et al., 2001; ZHONG et al., 2009)

Para Resende et al. (2014), a acurdcia da GWS depende de alguns fatores, como:
propor¢ao (r?nq) da variagdo genética explicada pelos marcadores e da acuricia da predi¢ao dos
efeitos dos marcadores em desequilibrio de ligacdo com os QTLs. O primeiro parametro esta
relacionado com a densidade de marcadores e da extensao e padrao do desequilibrio de ligacdo
existente na populacdo. Ou seja, depende do nimero e espacamento dos marcadores e do
tamanho do genoma.

J4 a acuracia da predi¢do dos efeitos dos marcadores em desequilibrio de ligagdo com
os QTLs depende do nimero de individuos na populacdo de treinamento e do tamanho efetivo
populacional. Xavier et al. (2016) mostraram que o tamanho da populacdo de treinamento € o
principal fator limitante para a precisdo na soja. Jannink et al. (2010) relataram que um bom
conjunto de treinamento deve ser representativo do germoplasma sob avaliacdo para poder
capturar a estrutura populacional e ter um tamanho suficiente para uma acurada estimac¢do dos
efeitos dos alelos. Todavia, uma populacido de treinamento suficientemente grande deve ser
empregada quando objetivo final € a selecdo de materiais nao fenotipados (HEFFNER et al.,
2009).

Em caracteristicas complexas, como a produtividade e caracteristicas fisioldgicas, que

possuem baixa herdabilidade, a acurdcia da GWS € reduzida, pois a variagdo genotipica explica
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uma reduzida fracdo da variacdo fenotipica, devido a influéncia ambiental. Goddard, Hayes
(2007) afirmaram que com a reducdo da herdabilidade, uma menor propor¢do da variagao
aditiva € explicada pelos marcadores genéticos e, portanto, menores acuracias sdo observados.
Para atenuar essa diminui¢do da acurdcia em caracteristicas complexas deve-se garantir uma
boa coleta dos dados fenotipicos e controle ambiental, realizar estudos repetidos em vdrios
ambientes ao longo de vdrias safras e, com isso, obter valores genético gendmicos robustos
(HEFFNER et al., 2009; ENDELMAN et al., 2014). Assim, reduzindo os efeitos ambientais,
maior parte da variacdo fenotipica recai sobre a varia¢do genotipica.

Todavia, o tamanho da populagdo de treinamento deve permitir uma fenotipagem
eficiente e acurada em vérios ambientes, a fim de estimar com precisao os efeitos da interacdo
GxE e do marcador, esse fato torna-se uma entrave ao uso de GWS, pois para avaliar um niimero
maior de genétipos seria necessario realizar experimentos em multi ambientes (MET) devido a
dificuldade de se realizar a fenotipagem. Com isso haveria um aumento na interacdo GxE,
podendo levar a uma redugdo da capacidade preditiva pois os modelos preditivos sdo, em sua
maioria, populacdo e ambientes especificos (RESENDE et al., 2012).

Portanto, no melhoramento de plantas € dificil adicionar mais linhagens a uma
populacdo de treinamento para aumentar a precisio do GWS, pois isso aumenta muito os
recursos de fenotipagem, visto que, ferramentas de fenotipagem disponiveis exigem, em sua
grande maioria, colheitas destrutivas em hordrios fixos ou em estadios fenolégicos especificos
além de serem lentas e apresentarem custo elevado. Devido a este alto custo de mao de obra e
tempo, a fenotipagem se torna um fator crucial que limita os ganhos genéticos no melhoramento
de plantas. Com isso, esforcos substanciais estdo sendo dedicados ao desenvolvimento de
plataformas de fenotipagem de alto rendimento (HTP) em muitas culturas, a fim de gerar
fenotipagem em larga escala e em profundidade a baixo custo e intensidade de trabalho
(ARAUS, CAIRNS 2014; YANG et al., 2014; ARAUS, 2018). No entanto, a fenotipagem de
alto rendimento tornou-se mais comum em laboratérios no setor comercial, mas essa
informacdo raramente entra no dominio publico ndo solucionando o problema com a
fenotipagem para caracteristicas complexas.

Segundo Mujibi et al. (2011), em populagdes com maior diversidade genética,
especialmente aquelas de polinizacdo cruzada, o tamanho da populagdo de treinamento
requerido € maior para que se obtenha resultado satisfatério. Por isso, para a cultura da soja,
por se tratar de uma cultura autbgama e apresentar menor diversidade genética, os resultados
obtidos com uma populacdo de 100 individuos apresentou acurécia satisfatoria. Os resultados

desse trabalho demonstram que o incremento nos valores de acurdcia obtidos nas populacdes
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de 100 para 500 individuos ndo justificam as dificuldades em se realizar a fenotipagem de uma
populacdo cinco vezes superior.

Os altos valores de acuréacia obtidos nesse estudo podem estar relacionados ao tamanho
efetivo populacional, por se tratar de RILs o tamanho efetivo é reduzido. Segundo Sved (1971),
o tamanho efetivo (Ne) da populac@o possui um impacto muito maior que o tamanho absoluto
da populacao de treinamento. Isso porque o tamanho efetivo determina, ao menos parcialmente,
a extensdo do desequilibrio de ligagdo (DL) na populag¢do (SVED, 1971). Em populagdes com
Ne reduzido a extensdao do DL é consideravelmente maior e, de maneira geral, o nimero de
alelos presentes na populacao para cada loco é menor. Isso implica que populacdo de baixo Ne,
um menor nimero de marcadores € requerido, bem como um menor nimero de individuos
genotipados na populagdo de treinamento, a fim de garantir que ao menos um deles esteja em
DL com cada um dos QTLs que controlam a caracteristica de interesse (CRUZ et al., 2013b).

Resende (2002) afirmou que manter o Ne em niveis intermediarios pode-se restringir
o ndmero de genitores que sdo intercruzados para gerar as familias segregantes, no entanto, essa
reducdo pode ter impactos no programa de melhoramento pois, ao restringir o Ne, reduz a
variabilidade genética da populacdo e consequentemente, reduzir os ganhos esperados com a
selecdo em geracdes futuras. Tamanhos efetivos na faixa de 10 a 50 sdo suficientes para o
melhoramento da populagdo-elite por varias geracdes (WHITE et al., 2007).

Outro fator que afeta a acurdacia na GWS € a densidade de marcadores e a extensao do
DL existente na populacdo. O presente trabalho utilizou 4000 marcadores espagados
equidistantes a uma distancia de aproximadamente 0,5 cM e os loci controladores das
caracteristicas fenotipicas foram previamente escolhidos. Moser et al. (2010) mostraram que
um chip com 3000 marcadores uniformemente espacados poderia fornecer aproximadamente
90% de precisao alcangada por meio de alta densidade. Sousa et al. (2019) observaram que o
uso de 2500 SNPs distribuidos uniformemente pelo genoma foram capazes de obter boa
precisdo na predicao gendmica para caracteristicas de produtividade e altura de planta de arroz
e milho, demonstrando que a eliminacdo de marcadores que apresentam pequeno efeito é uma
boa estratégia e que o construir um chip de baixa densidade e especifico para cada caracteristica
pode reduzir os custos de genotipagem em programas de melhoramento.

SmallWood et al. (2019), relataram que para a cultura da soja ao usar matrizes de
marcadores muito densas, muitos dos marcadores poderiam mapear a mesma localizaciao
genética com base na recombinagdo limitada. Estes mesmos autores, observaram redundancia
em seus estudos, onde o nimero inicial de 11633 SNPs foi reduzido para 4867 apds a remogao

daqueles em locais duplicados. Além disso, relataram que o método G-BLUP ndo foi
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amplamente afetado pela queda de 4867 SNPs para 867 SNPs. Da mesma forma, VanRanden
et al. (2011) reportaram que uma maior densidade de marcadores nao necessariamente aumenta
a acurdcia da GWS e o uso de subconjuntos de marcadores as vezes superam o conjunto de
dados inteiro (ZHANG et al., 2010; MA et al., 2016).

Xavier et al. (2016) avaliaram as propriedades preditivas da GWS na cultura da soja e
testaram subconjuntos dos dados genotipicos, utilizando o painel completo, meio painel € um
quarto de painel de marcadores, correspondendo a 4077, 2039 e 1020 SPNs, respectivamente.
Os autores relataram que 1020 marcadores foram suficientes para prover uma predi¢ao
consistente, enquanto que o aumento da densidade de marcadores promoveu apenas ganhos
marginais na capacidade de predicdo. Possivelmente, este resultado estd associado as
propriedades gendmicas da soja, como o grande desequilibrio de ligacdo existente (HYTEN et
al., 2007) e a distribui¢do desproporcional dos marcadores SNPs (LI et al., 2014). Com isso,
podemos afirmar que com a utilizacdo de 4000 marcadores e espagados equidistantes foram
suficientes para uma boa cobertura do genoma e para auxiliar na obten¢do de boas acuricias.

Além disso, o uso de SNPs previamente selecionados de estudos de associacdo
genOmica ampla (GWAS) na matriz de relacdo gendmica seria uma forma de aumentar a
precisdao gendmicas (SU et al., 2014; SPINDEL et al., 2016). Zhang et al. (2015) mostraram
que a matriz G ponderada de acordo com SNPs individuais que apresentam sinais fortes e
robustos de associacdo pode efetivamente melhorar as predicdes gendmicas, ou seja, a escolha
dos loci controladores das caracteristicas através de trabalhos descritos na literatura e na base
da plataforma (soybase.com) garantiu uma melhor acurdcia para todas as caracteristicas
avaliadas.

O emprego de maiores densidades de SNPs € necessdrio em populagcdes com baixo
desequilibrio de ligacdo entre os marcadores e QTL, com maior varidncia genética ou de
estrutura populacional desconhecida (BASTIAANSEN et al., 2012; DAETWYLER et al.,
2013; VALENTE et al., 2015). No entanto Valente et al. (2015) destacaram que a selecao de
um carater com elevada herdabilidade requer uma alta densidade de marcadores no genoma
para que a acurdcia da GWS fosse superior a selecio fenotipica, nesse caso, possivelmente a
eficiéncia relativa do uso de GWS iria melhorar para as caracteristicas de herdabilidade de 0,6
e 0,8 na populacdo de 100 individuos com a utilizacdo de um maior nimero de marcadores.

Pode-se observar que a eficiéncia relativa do uso da GWS quando comparada a selecao
fenotipica € inversamente proporcional aos valores de herdabilidade. Valente et al. (2015),
reportaram que, quanto menor a herdabilidade, maior a superioridade da GWS frente a selecdo

fenotipica, visto que a herdabilidade proporciona menor correlacdo com o fendtipo observado
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em relacdo ao valor genético-gendmico estimado. Muir (2007) apontou que caracteristicas com
baixa herdabilidade tém maior potencial para serem exploradas pela GWS, para incrementar a
acurdcia de sele¢do e, por conseguinte, os ganhos genéticos.

Se analisarmos a porcentagem de eficiéncia do uso de selecdo gendmica e as
coincidéncias de selecdo obtidas pela utilizacdo dos métodos de GWS frente a selecdo
fenotipica, podemos garantir o uso de dados gendmicos para caracteristicas com menor
herdabilidade podem fornecer resultados compardveis a nao utilizacao de dados gendmicos na
selecdo de caracteristicas com valores de herdabilidade altos mesmo com populagdes de 100
individuos. Desta forma, resultados indicam que até as caracteristicas com baixa herdabilidade
podem prover acurdcia razodvel e selecao eficiente com o uso de GWS, conclusdo semelhante
a obtida por Xavier et al. (2016).

Dessa forma, caracteristicas complexas que apresentam baixa herdabilidade e efeitos
pequenos de marcadores apresentam maior eficiéncia na GWS. Grattapaglia, Resende (2011)
demonstraram que a acurdcia aumentou apenas 10-20% a medida que a herdabilidade aumentou
de 0,2 para 0,6, independentemente do tamanho da populagdo.

Ao se analisar os resultados obtidos pelas coincidéncias de selecdo para os dois
tamanhos populacionais, confirmam mais uma vez que a GWS ¢ eficiente em selecionar os
mesmos individuos geneticamente superiores para ambos os tamanhos populacionais, nao
justificando o gasto com a fenotipagem de uma populagao cinco vezes maior para nenhuma das
caracteristicas avaliadas.

Os métodos de selecao genOmica apresentaram resultados bem semelhantes para todas
as varidveis avaliadas nas duas populacdes, em todos os niveis de herdabilidade. Esses achados
sdo concordantes com os achados de Duhnen et al. (2017), Bhering et al. (2015); Azevedo et
al. (2015), Habier et al. (2011) e Jiménez-Montero et al. (2013). Esses resultados indicam que
o método G-BLUP mostra-se eficiente na predi¢cdo dos GEBV's por apresentar altos valores de
acurdcias preditivas e coincidéncia na selecdo de individuos geneticamente superiores em
menor tempo de processamento. Sendo assim, nesse caso, recomenda-se o uso de G-BLUP por
se tratar de um método que demanda de menor tempo de processamento bem como menor
demanda computacional.

Por fim, conclui-se que as acuricias obtidas nos dois tamanhos populacionais foram
consideradas de boas a altas, além de apresentarem 6timas porcentagens de coincidéncias na
selecdo de individuos geneticamente superiores, nao justificando a fenotipagem de um nimero
de individuos cinco vezes superior, visto que eleva tempo e mado-de-obra e torna-se mais

dispendioso para caracteristicas da natureza das utilizadas nesse experimento.
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RESUMO

CAVALLIN, Isabella Cristina, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, marco de 2020.
Capitulo II. Predi¢ao genémica em soja sob condi¢ao adequada de disponibilidade hidrica
e sob deficit hidrico induzido em casa de vegetacdo. Orientador: Felipe Lopes da Silva.
Coorientadores: Moysés Nascimento e Leonardo Lopes Bhering.

O deficit hidrico afeta seriamente a produtividade da soja. Uma maneira de aumentar a
producdo da cultura € através do desenvolvimento de cultivares com tolerancia a seca. No
entanto, as caracteristicas relacionadas ao déficit hidrico sd@o de natureza complexa. Diante
disto, espera-se que a predicdo gendmica e indice de selecio com a utilizacdo de valores
genéticos gendmicos fornecam uma ferramenta para a selecdo destas caracteristicas. O
experimento consistiu na avaliacdo de 91 cultivares de soja divididas em dois grupos de 47
cultivares, cada grupo foi avaliado em dois experimentos. Trés cultivares pertenceram aos dois
grupos como testemunhas comuns. O delineamento experimental utilizado para cada ensaio,
foi em blocos casualizados (DBC) com trés repeti¢des e em esquema fatorial com dois fatores.
O primeiro fator composto pelas cultivares e o segundo pela disponibilidade de dgua, sendo: o
tratamento controle e o tratamento sob deficit hidrico. A imposi¢do do deficit hidrico se baseia
na capacidade de retenc@o do solo e ocorreu no estddio reprodutivo (R5) durante quinze dias.
Ao final do ciclo foram avaliadas sete carateristicas relacionadas aos componentes de
produtividade. As mesmas cultivares foram genotipadas com 3566 marcadores. Os valores
fenotipicos corrigidos e o conjunto de marcadores foram utilizados para a realizacdo das
andlises de predi¢do gendmica por meio do método Genomic Best Linear Unbiased Predictor.
Posteriormente, foram estimadas as capacidades preditivas, coeficientes de coincidéncia e,
utilizou-se o indice de selecao de soma de “ranks” de Mulamba ¢ Mock. Os valores de
capacidade preditiva no tratamento sob deficit hidrico variaram entre 0.4404 a 0.8599 e no
tratamento controle as capacidades preditivas variaram de 0.5766 a 0.8414. A maioria dos
resultados de coincidéncia entre a sele¢do praticada com os dados fenotipicos e valores
genéticos gendmicos (GEBVs) foram iguais ou superiores a 50%. Com o uso do indice de
Mulamba e Mock aplicados aos GEBVs, selecionou-se as cultivares 5G770 RR, P98Y70, CD
226 RR, BRS 282, CD 224, CD 208, 5SD711RR, CD253, BRS MT Pintado, CD 242 RR em
ambos os tratamentos. Os cultivares selecionados podem ser utilizados em programas de
melhoramento genético de soja, como fonte de germoplasma, visando a tolerancia ao deficit
hidrico.

Palavras-chave: Fenotipagem. Deficit hidrico. Predicdo gendmica. Indice de sele¢io gendmico.
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ABSTRACT

CAVALLIN, Isabella Cristina, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, march of 2020. Chapter
II. Genomic Prediction in soybean under adequate water condition and under induced
drought stress in a greenhouse. Adviser: Felipe Lopes da Silva. Co-advisers: Moyses
Nascimento and Leonardo Lopes Bhering.

Drought stress affects severely soybean production. One way to increase crop production is
through the development of drought stress cultivars. However, the characteristics related to the
water deficit are complex. Given this, it is expected that the genomic prediction and selection
index with the use of genomic genetic values will provide a tool for the selection of these
characteristics. The experiment consisted of the evaluation of 91 soybean cultivars divided into
two groups of 47 cultivars, each group was evaluated in two experiments. Three cultivars were
used as common cultivars between the two groups. The experimental design used for each trial
was in randomized blocks with three replications and in a factorial scheme with two factors.
The first factor composed of cultivars and the second by the availability of water, being: the
control treatment and the treatment under drought stress. The imposition of drought stress is
based on the capacity of soil retention and occurred in the reproductive stage (RS) for fifteen
days. At the end of the cycle, seven characteristics related to the productivity components were
evaluated. The same cultivars were genotyped with 3566 markers. The phenotypic values and
the set of markers were used to perform the genomic prediction analysis using the Genomic
Best Linear Unbiased Predictor method. Subsequently, predictive capacities, coincidence
coefficients were estimated, and the Mulamba and Mock index was used. The predictive
capacity values in the treatment with drought stress ranged from 0.4404 to 0.8599 and in the
control treatment, the predictive capacities ranged from 0.5766 to 0.8414. Most of the results
of coincidence between the selection practiced with the phenotypic data and GEBVs were equal
to or greater than 50%. Using the Mulamba and Mock index applied to GEBVs, the cultivars
5G770 RR, P98Y70, CD 226 RR, BRS 282, CD 224, CD 208, SD711RR, CD253, BRS MT
Pintado, CD 242 RR were selected in both treatments. The selected cultivars can be used in

soybean breeding programs, as a source of germplasm, aiming at tolerance to drought stress.

Keywords: Phenotyping. Drought stress. Genomic prediction. Genomic selection index.
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1 INTRODUCAO

A soja (Glycine max) € aleguminosa de semente mais importante do mundo e contribui
significativamente para o 6leo comestivel, o concentrado de proteinas para alimentagdao animal
e vdrios produtos industriais (LIMA et al. 2014). A soja contém 40 a 42% de proteina de boa
qualidade e 18 a 22% de 6leo, o que o torna ideal para a dieta animal e humana (ARSHAD et
al. 2006). Devido a sua importancia econdmica, a cultura tem sido o foco de pesquisas,
especialmente na drea de melhoramento genético, para obter cultivares melhoradas, portando
genes capazes de expressar ampla adaptacdo e tolerncia a fatores bidticos e abidticos,
representando contribui¢des significativas para o setor produtivo (SOARES et al., 2015).

Dentre estes fatores abidticos, o deficit hidrico pode afetar seriamente a produgdo de
soja, sendo que a fase reprodutiva € a mais sensivel (BHATIA e JUMRANI, 2016; JUMRANI
et al., 2017). Mesmo um episddio de seca de, aproximadamente 15 dias, pode resultar em uma
reducao substancial do rendimento (JUMRANI et al., 2017). Por isso, o desenvolvimento de
gendtipos de soja com tolerancia a seca € uma das melhores maneiras de aumentar a producdo
de soja (PENNISI 2008).

No entanto, a selecdo de gendtipos superiores de soja € um processo complexo, porque
as caracteristicas agrondmicas de importancia econdmica sdo de natureza quantitativa, sendo
algumas correlacionadas entre si e de baixa herdabilidade (NOGUEIRA et al., 2012). Além
disso, os gendtipos promissores devem unir simultaneamente alguns atributos desejaveis,
visando a altos rendimentos para atender a demanda do setor produtivo (CRUZ, 2013).

Devido a esta complexidade, espera-se que a predicdo gendOmica forneca uma
ferramenta para a selecdo de caracteristicas relacionadas ao deficit hidrico. A predi¢dao
gendomica (MEUWISSEN et al., 2001) € um método estatistico que prevé valores genéticos de
individuos com base em dados gendmicos € na modelagem genoétipo-fendtipo. Um modelo €
ajustado usando uma populacdo de treinamento para a qual existem dados gendOmicos e
fenotipicos e posteriormente, 0 modelo pode ser aplicado em dados gendmicos de individuos
que nao foram fenotipados. A predi¢do gendmica estima simultaneamente os efeitos de todos
os marcadores disponiveis, sem a necessidade de sele¢dao prévia de marcadores, assim, evita a
superestimacao dos efeitos de marcadores selecionados e pode explicar polimorfismos de base
unica com pequenos efeitos no fendtipo (HEFFNER et al.,, 2009). Essa abordagem tem
potencial para ajudar os melhoristas em seu trabalho de selecdo, particularmente para
caracteristicas com baixa herdabilidade ou caracteristicas para as quais a fenotipagem ¢é

dispendiosa (HEFFNER et al., 2009; ENDELMAN et al., 2014; HESLOT et al., 2015).



44

Os valores genéticos gendmicos estimados (GEBVs) permitem que os programas de
melhoramento acelerem o processo de desenvolvimento de cultivares (HEFFNER et al. 2009;
ENDELMAN et al. 2014). A sele¢ao baseada em GEBVs € mais confidvel do que a baseada
apenas em fendtipos (NAKAYA e ISOBE 2012), e fornece maior ganho genético a longo prazo
quando comparados aos valores genéticos baseados em pedigree (MUIR 2007). Os GEBVs sao
usados para selecionar genétipos ndo fenotipados (HEFFNER et al. 2009), para realizar uma
selecdo mais precisa de linhagens (ENDELMAN et al.2014), incorporar germoplasma util
(CHUNG et al. 2014), monitorar a perda de diversidade genética (HENRYON et al. 2014) e
selecionar combinacOes parentais para cruzamentos (MOHAMMADI et al. 2015). No entanto,
o melhor modelo de predi¢do varia entre caracteristicas e de cultura para cultura (DE LOS
CAMPOS et al. 2013). Além disso, a contribuicdo da densidade de genotipagem, tamanho da
populacdo e fenotipagem para a predi¢do gendmica nao € clara quando aplicada a dados reais
(WIMMER et al. 2013). Os estudos de predicdo geralmente fornecem resultados conflitantes
que variam de acordo com a base genética da populacdo em avaliacdo (DE LOS CAMPOS et
al. 2013).

Outra maneira de melhorar a eficiéncia de um programa de melhoramento € selecionar
um conjunto de caracteres de importancia agrondmica simultaneamente (REZENDE et al.,
2014; VASCONCELAOS et al., 2010). Para isso, os indices de selecdo associam as informagdes
de vérios caracteres e permitem fazer a selecdo com eficiéncia, aumentando a possibilidade de
sucesso de um programa (VASCONCELOS et al., 2010; ROSADO et al. al., 2012; CRUZ,
2013; VIANNA et al., 2013; LEITE et al., 2016).

O uso de indices para selecionar genétipos de soja pode promover melhores ganhos
totais, distribuidos entre todas as caracteristicas disponiveis, o que € adequado para programas
de melhoramento genético (COSTA et al., 2004; BIZARI et al., 2017; LEITE et al, 2016).
Como exemplo de indice de selecdo, o proposto por Mulamba e Mock (1978) consiste em
classificar os gendtipos de acordo com cada caracteristica em ordem favordvel de melhoria e
tem a vantagem de ndo precisar estabelecer importancia econdmica e estimativas de variancia
e covariancia (REZENDE et al., 2014).

A aplicacao de indices de selecdo evidenciando a obtenc¢do de ganhos em um conjunto
de caracteres simultaneamente tem sido bastante utilizada no melhoramento de plantas
(FRANCA et al., 2016; JUNQUEIRA et al., 2016; KUMAR et al., 2016; SILVA et al., 2016;
SILVA et al., 2017). Com isso, tem aumentado o interesse em estudos sobre a eficiéncia de
aplicacdo desta metodologia na GWS (CERON-ROJAS et al., 2015; FERNANDES et al., 2017;
HEFFNER et al., 2011).
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Neste sentido, acredita-se que a identificacdo de estratégias de selecdo, aliando a GWS
e o teoria de indices de selecdo, é de grande importancia para os programas de melhoramento
de soja visando a selec@o de gendtipos tolerantes ao deficit hidrico.

O presente estudo terd como objetivo identificar e selecionar gendtipos tolerantes de
soja, sob condi¢ao de deficit hidrico, via utilizagdo de predi¢do gendmica e de indice de selecdo

gendmico.
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2 MATERIAL E METODOS

Foram utilizados 91 cultivares de soja oriundas do Banco de Germoplasma do
Programa Soja da Universidade Federal de Vigosa (Tabela 1). As cultivares foram divididas
em dois grupos de 47 cultivares. O primeiro grupo de cultivares foi avaliado em dois
experimentos, sendo um realizado em 2016, denominado neste trabalho de 2016-1, e um em
2017. O segundo foi avaliado nos anos de 2016 e 2018, um em cada ano, denominados de 2016-
2 e 2018, respectivamente. As cultivares BMX Poténcia RR, CD 235 RR e MG BR Conquista
pertenciam aos dois grupos avaliados, sendo consideradas como testemunhas comuns (de efeito
fixo no modelo estatistico adotado).

Os experimentos foram desenvolvidos em casa de vegetacdo e foram utilizados como
unidade experimental vasos com capacidade de 7,5 litros. O delineamento experimental
utilizado para cada ensaio, foi em blocos casualizados (DBC) em esquema fatorial com dois
fatores (cultivares e disponibilidade hidrica), com trés repeti¢des. O primeiro fator foi composto
pelas cultivares e o segundo fator foi composto pela disponibilidade de dgua, sendo: o
tratamento controle, solo irrigado até a capacidade de campo, e o tratamento sob deficit hidrico.
A 1mposic¢do das disponibilidades de dgua serd detalhada posteriormente.

O substrato foi composto por solo e areia na propor¢ao de 3:2, respectivamente. Apos
a confec¢ao do substrato foram realizadas as andlises fisicas dos mesmos (Tabela 2) necessérias
para a imposi¢do da metodologia de estresse hidrico utilizada no presente trabalho. Para a
corre¢do da fertilidade do substrato utilizou-se andlises quimicas dos mesmos e, posteriormente,
as exigéncias nutricionais da cultura da soja seguindo os valores de extragdo e exportacdo da
cultura para producao de trés toneladas por hectare, conforme demonstrado por Camara (2015).

Antes do plantio, as sementes foram tratadas com fungicida Carbedazin + Thiram, na
dose de 200 mL por 100 kg de sementes. Na semeadura foram utilizadas cinco sementes por
vaso e, apOs a emergéncia das plantas, foi efetuado o desbaste sendo deixado somente uma
planta por vaso.

As plantas receberam suprimento hidrico, necessario para atingir a capacidade de
campo do solo, até o estddio fenoldgico R5.3, correspondente ao periodo de enchimento de
graos de acordo com a escala de Fehr a Caviness (1977). A partir desse estadio, os tratamentos
com aplicagdo do deficit hidrico, foram induzidos durante o periodo de quinze dias, pela
metodologia desenvolvida pelo Programa de Melhoramento da Soja da Universidade Federal

de Vigosa, conforme descrito por Dantas (2018).



Quadro 1. Lista das cultivares de soja (Glycine max (L.) Merrill) utilizadas em cada

experimento.
2016 -1 2016-2 2017 2018
5D660 RR 5G770 RR 5D660 RR 5G770 RR
5D690 RR BMX Energia RR 5D690 RR BMX Energia RR
5D711 RR BMX Titan RR 5D711 RR BMX Titan RR
BMX Turbo RR Bragg BMX Turbo RR Bragg
BRS 133 BRS 184 BRS 133 BRS 184
BRS 185 BRS 213 BRS 185 BRS 213
BRS 232 BRS 257 BRS 232 BRS 257
BRS 243 RR BRS 283 BRS 243 RR BRS 283
BRS 245 RR BRS 284 BRS 245 RR BRS 284
BRS 246 RR BRS MT Pintado BRS 246 RR BRS MT Pintado
BRS 268 CD 201 BRS 268 CD 201
BRS 282 CD 202 BRS 282 CD 202
CD 206 CD 205 CD 206 CD 205
CD 208 CD 215 CD 208 CD 215
CD 213 RR CD 217 CD 213 RR CD 217
CD 216 CD 225 RR CD 216 CD 225 RR
CD 224 CD 226 RR CD 224 CD 226 RR
CD 232 CD 229 RR CD 232 CD 229 RR
CD 233 RR CD 237 RR CD 233 RR CD 237 RR
CD 234 RR CD 242 RR CD 234 RR CD 242 RR
CD 236 RR CD 246 CD 236 RR CD 246
CD 240 RR CD 250 RR CD 240 RR CD 250 RR
CD 243 RR CD 253 CD 243 RR CD 253
CD 244 RR CD 254 RR CD 244 RR CD 254 RR
CD 248 RR CD 2630 RR CD 248 RR CD 2630 RR
CD 2737 RR CD 2721 RR CD 2737 RR CD 2721 RR
CD 2800 CD 2792 RR CD 2800 CD 2792 RR
CD 2840 CD 288 CD 2840 CD 288
CD/FAPA 220 CD 5807 CD/FAPA 220 CD 5807
DMARIO 70i CD251 RR DMARIO 70i CD251 RR
Embrapa 48 Embrapa 59 Embrapa 48 Embrapa 59
FT Guaira Emgopa 304 FT Guaira Emgopa 304
Fundacep 56 RR Fundacep 33 Fundacep 56 RR Fundacep 33
Fundacep 57 RR Fundacep 58 Fundacep 57 RR Fundacep 58
M 7211 RR M 6707 RR M 7211 RR M 6707 RR
M-SOY 6101 MG/BR 48 Garimpo | M-SOY 6101 MG/BR 48 Garimpo
NA 4990 RG MSOY 7901 NA 4990 RG MSOY 7901
NA 5909 RG MSOY 8001 NA 5909 RG MSOY 8001
NK 7059 RR Ocepar 3 NK 7059 RR Ocepar 3
OC 14 P98Y70 OC 14 P98Y70
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P98Y11 TMG 1066 RR P98Y11 TMG 1066 RR

R7 TMG 115RR R7 TMG 115 RR

RA 518 Tropical RR RA 518 Tropical RR

TMG 1067 RR RA 628 TMG 1067 RR RA 628

BMX Poténcia RR | BMX Poténcia RR | BMX Poténcia RR | BMX Poténcia RR
CD 235 RR CD 235 RR CD 235 RR CD 235 RR

MG BR Conquista | MG BR Conquista | MG BR Conquista | MG BR Conquista
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Essa metodologia se baseia na determinacdo da capacidade de vaso pelo método da
curva de retencdo de dgua no solo. Para aplicacdo dessa metodologia de imposi¢cdo do deficit
hidrico, foi necessdrio a realizacdo da andlise fisica do solo dos experimentos conforme
apresentado na Tabela 2. Em seguida, elaborou-se uma curva de retencao com base no teor de
argila do solo, nas tensoes -6, -10, -40, -80, -100, -400 e -1500 kPa, baseado no conteudo de
dgua no solo para cada tensdao. Por meio desta, ajustou-se uma equacdo de regressio do tipo
potencial, sendo utilizado um solo de textura argilosa, pelo modelo de Van Genuchten (1980)
para cada experimento. Com essas informacoes, calculou-se o contetido de dgua no solo em
capacidade de campo estabelecendo para isto os potenciais de -10 kPa, para os experimentos
de 2016-1, 2017 e 2018, e -33kpa para o experimento de 2016-2. Para o conteddo de 4dgua
aplicado no deficit hidrico adotou-se para todos os experimentos o potencial de -900 kPa.

No momento do enchimento dos vasos, a massa do sistema vaso + solo foi padronizada
para 6,50 kg. Dez amostras de solo foram coletadas para determinacdo da umidade e obtencao
da massa imida do solo (Msy). Para a determina¢do da massa do solo seco (Mss) as amostras
foram levadas para a estufa de circulacao de ar forcada a 105 °C por 48 horas e posteriormente
foram pesadas em balanca.

ApOs a instalagdo dos ensaios, foi elaborado um sistema, composto pela massa de 4gua
(Migua), do solo seco (Mss), do vaso (Myas) e da planta (Mplanta), sendo definida a equacdo da
massa do sistema (Ms;is) por meio do estimador:

Miist = Myas + Mss + Miagua + Mplanta

A massa da planta (Mplanta) foi determinada a partir da mensuracdo da matéria fresca
de plantas no respectivo estddio fenoldgico. Para isso, acrescentou-se plantas adicionais as

parcelas, sendo cultivadas paralelamente com as plantas que foram avaliadas.
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Tabela 2. Resumo da anélise fisica do solo dos 4 experimentos.

Areia Silte Argila  Classe textural
Ano/Experimento
_____________________ Qpmmmmmmmme e
2016.1 50 15 35 Franco argiloso arenoso
2016.2 56 13 31 Franco argiloso arenoso
2017 66 4 30 Franco-argiloso arenoso
2018 58 8 34 Franco argiloso arenoso

(Classificacdo de acordo com Lemos e Santos, 1984)

A partir desses cdlculos, foi confeccionada uma planilha com o peso do sistema (massa
do vaso, massa da planta, massa do solo seco e massa de d4gua), em seus respectivos tratamentos.
Com base nas informacdes da planilha foi realizada a manutencdo destes potenciais e
monitorado pessoa massa a ser alcancada todos os dias através do gerenciamento de irrigagdo.
Para isso, durante o periodo de imposicao do deficit hidrico, uma amostra de 10 vasos (cinco
vasos sem estresse e cinco com estresse) de cada bloco foram pesadas as 10 e 16 horas durante
os dias de imposicado do deficit hidrico. Com base na média da massa desses vasos foi aplicada
uma lamina de dgua necessaria para a manuten¢do dos potenciais pré-fixados, correspondente
a cada tratamento e a cada bloco. Passado o periodo de imposi¢ao do deficit hidrico as plantas
voltaram a ser irrigadas normalmente até o final do ciclo.

No final do ciclo, estddio R8, foram avaliados as caracteristicas producdo de graos por
planta (g.planta‘l)(PG), nimero de graos (NG), nimero de vagens (NV), nimero de graos por
vagens (NGV), peso de cem graos (P100G), nimero de vagens sem graos (VCH) e numero de

vagens totais (NVT).

2.1 ANALISES ESTATISTICAS DOS FENOTIPOS

As andlises foram realizadas considerando os modelos lineares mistos (procedimento
REML/BLUP), por meio do software Echidna® (GILMOUR, 2018), cujos componentes de
variancia sdo estimados pelo método da méxima verossimilhanga restrita (REML) e os valores
genotipicos preditos pela melhor predi¢d@o linear ndo viesada (BLUP). Apoés andlise dos Akaike
Information Criterion (AIC) e Bayesian Information Criterion (BIC) dos modelos testados,
considerou-se a utilizagao do modelo abaixo. Considerou-se ainda cada ambiente em separado,
sendo o tratamento controle e o sob deficit hidrico, considerando o seguinte modelo:

y =Xb +Zg + Wge + e, em que:
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y, b, g, ge, e = vetores de dados, de efeitos fixos (médias de blocos através dos locais,
testemunhas e interacdo testemunhas x experimentos), de efeitos genotipicos (aleatério), de
efeitos da interacdo gendtipos x experimentos (aleatdrio) e de erros aleatdrios, respectivamente.
X, Z e W = matrizes de incidéncia para b, g e ge, respectivamente.

Nesse modelo, os valores genotipicos preditos livres da interacao, considerando todos
os experimentos sdo dados por u + g, em que u é a média de todos os locais. E os valores
fenotipicos corrigidos por meio da adi¢do da média dos erros por parcela (y*), dado pelo
estimador:

y*t=u+g+e

A significancia dos efeitos aleatdrios foi obtida através da andlise de deviance, por
meio do teste da razdo da méxima verossimilhanca (LRT) (RESENDE, 2007). As deviances
foram obtidas conforme descrito por Resende (2007), utilizando-se o modelo com e sem os
respectivos efeitos, subtraindo a deviance obtida no modelo completo do modelo sem o efeito
e comparada com o valor do Qui-quadrado (¥*) com um grau de liberdade.

O coeficiente de variacdo genética (CVg %) foi calculado por meio do seguinte
estimador:

CVg (%) = (Na?, / p) ¥100.

em que: \/azg ¢ a variancia genética; e, u € média geral de cada caracteristica.

O coeficiente de variacdo residual € dado por:

(CVe %) por: CVe (%) = (o2, / p) *100

em que: Vo2, ¢ varidncia residual.

Foram obtidas estimativas dos coeficientes de correlacdo pelo método de Pearson,
descrito em Steel & Torrie (1960). As andlises foram realizadas com o auxilio do aplicativo

computacional GENES (CRUZ, 2013).

2.2 GENOTIPAGEM

A genotipagem foi realizada na Deoxi Biotecnologia Ltda, em Aracatuba/SP,
utilizando-se a plataforma Illumina iScan e o painel BARCSoySNP6K BeadChip Song et al.
2014), um subconjunto da plataforma SoySNP50K BeadChip (SONG et al., 2013). A
genotipagem foi realizada de acordo com protocolo descrito pela fabricante (MISEQ-
SUPPORT, 2018).

Inicialmente os dados genotipicos foram filtrados considerando valores minimos de

frequéncia alélica no genoma (MAF) e propor¢cdo no genoma (call rate) para que os SNPs
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possam ser identificados de forma confiavel. Foram adotadas MAF > 0,05 e call rate < 80,

restando 3566 SNPs apds a limpeza, realizada utilizando o software R.

2.3 PREDICAO GENOMICA

Os valores fenotipicos corrigidos e o conjunto de marcadores foram utilizados para a
realizacdo das andlises de predi¢do gendmica com o software RBio (BHERING, 2017). O
método estatistico aplicado a predi¢do gendmica (GWS) foi o Genomic Best Linear Unbiased
Prediction (G-BLUP).

O G-BLUP assume que todos os efeitos dos marcadores sdo normalmente distribuidos
e tém varidncia igual (MEUWISSEN et al., 2001). Este método utiliza informacdes de
marcadores genéticos para calcular associagdes entre individuos com base na matriz de relagdo

genomica (HABIER et al., 2007). A equacao de modelos mistos lineares utilizado foi:
Y= Xb + Zpa + ¢

em que: y € o vetor de valores fenotipicos (N x 1, em que N € o ndmero de individuos);
b é o vetor de efeitos fixos (p x 1, onde p € o nimero de efeitos fixos considerados); pa € o
vetor de efeitos genéticos aditivos dos individuos (N x 1); € é o vetor de residuos do modelo,
onde € ~ N (0, Io?¢) e o%¢ é a variancia residual. X (N x p) e Z (N x N) sdo as matrizes de
incidéncia para b e pa, respectivamente. A estrutura de variancia dada por pa ~ N (0, Gaca) em
que o, € a variancia aditiva e Ga (N x N) € a matriz de parentesco gendmica para efeitos aditivos.
Sob essas configuracdes, a equacido de modelos mistos gendmicos para a predicdo de pa através

do BLUP genomico (G-BLUP) € equivalente a:

X'X X'y
7'X ZZ+IG—1a/(2)] luaJ [Zy]

em que o”, se refere a varidncia genética total da caracteristica e o%¢ é a variancia
residual.

Sem padronizagdo a variagdo genética de cada locus é dada por o, /n onde n estd
relacionada com o nimero de marcadores utilizados e é dada porn =2 Y'p; (1 —p;)
(RESENDE et al., 2008 ; GIANOLA et al., 2009), onde p ; € a frequéncia dos alelos dos loci i.

Para todas as metodologias de GWS avaliadas, foi realizada a validagdo cruzada

considerando o procedimento 5-folds com 5 repeti¢des. Desta forma, para cada caracteristica,
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a populagdo de 88 cultivares foi dividida em cinco grupos. Assim, a populacdes de treinamento
foi composta por 71 individuos e utilizadas para estimar os efeitos dos marcadores, enquanto a
concordancia entre os valores genéticos preditos via estimativas provenientes da populacio de
treinamento foi validada em cada grupo de 17 individuos, considerados como populacido de
validacao.
Uma vez que as estimativas dos efeitos dos marcadores foram realizadas, o valor
genético gendomico predito (GEBV) foi definido da seguinte maneira:
GEBV = pa

em que: p € média geral; e, a € o efeito genético aditivo dos individuos.

A capacidade preditiva (7y,) foi estimada como sendo a correlagdo de Pearson entre
o valor genético gendmico (GEBV) estimado pelos modelos e o valor fenotipico corrigido,
respectivamente (y*).

Tyy = cor (GEBV,y x)
Os erros padrdo associados as capacidades preditivas foram calculados através do

desvio padrao dividido por Vk, sendo k =5.

2.4 SELECAO DE CULTIVARES VIA INDICE DE SELECAO

Utilizou-se a metodologia do indice soma de “ranks” (MULAMBA e MOCK 1978)
via os valores fenotipicos e os GEBVs preditos para cada uma das caracteristicas avaliadas,
considerando os ambientes controle e o sob deficit hidrico.

O indice foi realizado no sentido de aumentar os valores de todas as caracteristicas
avaliadas, exceto para o nimero de vagens sem graos, em que a selecao foi no sentido de reduzir
a mesma.

O coeficiente de coincidéncia foi calculado entre as selecdes praticadas via os valores

fenotipicos e os GEBVs.

3 RESULTADOS

3.1 ANALISE DOS DADOS FENOTIPICOS

Os efeitos de variancia genotipica e variancia da interagdo cultivares x experimentos
do niimero de graos (NG), nimero de vagens (NV), nimero de graos por vagens (NGV), peso

de cem graos (P100G), nimero de vagens sem graos (VCH) e niimero total de vagens (NVT)



53

foram significativos (P<0,01) quando as cultivares foram avaliadas nos dois ambientes, controle
e sob deficit hidrico. Para a caracteristica producdo de graos por planta (PG) o efeito de
variancia genotipica ndo foi significativo no ambiente estresse.

Praticamente todas as caracteristicas apresentaram reducao nos valores das médias (u)
no ambiente com indu¢do do deficit hidrico em relagdo ao controle, exceto para a varidvel
nimero de vagens sem graos, que foi relativamente o dobro no ambiente sob deficit hidrico
(Tabela 3).

Os valores de herdabilidade (h?) variaram de 0,049 a 0,668 no ambiente de deficit
hidrico e variaram de 0,153 a 0,659 no controle. A caracteristica com menor herdabilidade foi
a producdo de grdos por planta (g.planta') e maior herdabilidade foi o niimero de vagens total,
em ambos os ambientes. A acurdcia seletiva (ryy) apresentou valores de 0,223 a 0,8174 no
ambiente sob deficit hidrico e variou de 0,3919 a 0,8122 no controle, para as caracteristicas
producio de grios por planta (g.planta™!) e niimero de vagens total, respectivamente.

Quanto a razdo entre o coeficiente de variagdo genético e ambiental (CVg/Cve), os
valores mais proximos a unidade indicam que a sele¢do para as caracteristicas numero de
vagens totais (0,8581), numero de vagens (0,8435) e nimero de graos por vagem (0,7516)
apresentam condi¢des mais favordveis em termos de ganhos genéticos imediatos para o
ambiente sob déficit hidrico.

Para o ambiente controle, as caracteristicas que apresentaram valores de razdo
(CVg/Cve) mais proxima a unidade foram semelhantes, nimero de vagens totais (0,8404),

numero de vagens (0,8341) e numero de graos por vagem (0,8188).

Tabela 3. Média (n), herdabilidade (h?), acuricia seletiva (ryy), razdo entre o coeficiente de
variacdo genético e coeficiente de variacdo ambiental (CVg/CVe), variancia genética entre
cultivares (o), varidncia da interagdo cultivar por ambiente (¢7,) e variancia residual (¢Z) dos
componentes de produgio: producdo de grios por planta (g.planta™)(PG), nimero de grios
(NG), nimero de vagens (NV), nimero de graos por vagens (NGV), peso de cem grios
(P100G), nimero de vagens sem graos (VCH) e nimero de vagens totais (NVT) nos ambientes
deficit hidrico e controle.

DEFICIT HIDRICO
u h? ry  CVg/CVe (%) o2 aZ 02a
PG 19,59 00498 02232 0,1405 57923 0,1400  3,0016
PI00G 1330 02008  0,4481 0,2961 21,182 1,8574  3,9735
NG 1427 06048  0,7777 0,7516 45494 25703 195,57
NV 6885 06607 08128 0,8435 94277 67,071 36,292
NGV 2,068 04680  0,6841 0,5478 0,0993  0,0298  0,0092
VCH 6270 02653 05151 0,3545 28,358  3,5643 49914

NVT 74,38 0,6681 0,8174 0,8581 44,373 83,940 44,373
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CONTROLE
u h? Tyy CVg/CVe (%) a; a3 94a

PG 26,38 0,1535 0,3918 0,2506 10,777 0,6768 1,6707
P100G 13,93 0,4794 0,6924 0,5906 5,1969 1,8129 2,8402
NG 1839 0,6429 0,8019 0,8188 627,92 421,08 293,99
NV 85,25 0,6557 0,8097 0,8341 148,83 103,56 57,298
NGV 2,155 0,4732 0,6879 0,5660 0,1189 0,0381 0,0333
VCH 3,100  0,2092 0,4573 0,6994 11,048 1,0199 2,0849
NVT 88,35 0,6598 0,8122 0,8407 153,20 108,29 57,392

Os valores das correlagdes entre as caracteristicas avaliadas em condi¢do de deficit
hidrico encontram-se na Tabela 4. As correlagdes foram altas e positivas entre 0 nimero de
vagens e numero total de vagens (0,898), nimero de vagens e nimero de graos (0,749), nimero
total de vagens e nimero de graos (0,709), nimero de vagens sem grdos e nimero total de
vagens (0,507) e nimero de graos por vagem e nimero de graos (0,422). Ja para os caracteres
numero de graos e peso de 100 graos (-0,819) e numero de vagens e peso de 100 graos (-0,627),
os valores foram altos e negativos.

Considerando as caracteristicas avaliadas no ambiente controle, observou-se
correlagdes altas e positivas entre o nimero de vagens e nimero total de vagens (0,881), nimero
de vagens e numero de grdos (0,757), namero total de vagens e numero de graos (0,556),
numero de graos por vagem e numero de graos (0,416), além de produgdo de graos por planta
(g.planta™) e peso de 100 grios (0,426) e producio de grios por planta e niimero de grios por
vagem (0,327) (Tabela 4). Apresentou correlagdo alta e negativa entre os caracteres nimero de
graos e peso de 100 graos (-0,843), nimero de vagens e peso de 100 graos (-0,661) e nimero

total de vagens e peso de 100 graos (-0,437).

Tabela 4. Correlagio entre producdo de grios por planta (g.planta’!) (PG), nimero de grios
(NG), nimero de vagens (NV), numero de graos por vagens (NGV), peso de 100 graos
(P100G), nimero de vagens sem graos (VCH) e nimero de vagens totais (NVT), avaliados em
cultivares de soja nos ambientes sob deficit hidrico (acima da diagonal) e controle (abaixo da
diagonal).

PG NG NV NGV P100G VCH NVT

PG 1 0,296%* 0,062 0,158 0,1129 -0,011 0,109
NG 0,313%* 1 0,749**  0,422**  -0,819** 0,146 0,709%*
NV 0,211%* 0,757%* 1 -0,270* -0,627+%* 0,249%* 0,898%*
NGV 0,327%* 0,416** -0,111 1 -0,323** -0,129 -0,249*
P100G  0,426** -0,843**  -0,661**  -0,253* 1 -0,218* -0,332%%*
VCH -0,074 0,066 0,123 -0,123 -0,202 1 0,507%**

NVT 0,134 0,556** 0,881**  -0,305%*  -0,437** 0,245%* 1

*5% de significancia, ** 1% de significancia
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3.2 CAPACIDADE PREDITIVA E COINCIDENCIA DE SELECAO

Os valores de capacidade preditiva no ambiente sob deficit hidrico variaram entre
0,4404 para a caracteristica peso de 100 graos a 0,8599 para nimero de vagens totais, conforme
apresentado na Tabela 5. J4 para o ambiente controle, as capacidades preditivas variaram de
0,5766 a 0,8414, para as caracteristicas peso de grdos por planta e nimero de vagens,
respectivamente.

Os erros padrao, no ambiente sob deficit hidrico, apresentaram variacao de 0,0352 a
0,0516 para as caracteristicas nimero de vagens sem graos e peso de grdos, respectivamente.
No controle, os erros foram de 0,0287 para o peso de 100 graos até 0,0483 no peso de graos por
planta.

No ambiente sob deficit hidrico, as varidveis que apresentaram valores de viés mais
proximos a unidade foram o peso de 100 graos, seguido do peso de graos por planta. Da mesma
forma, no tratamento controle, os menores valores de viés foram para o peso de 100 graos,
seguido do peso de grios, sendo de 1,48 e 1,59, respectivamente. Em relacdao aos valores de
viés que mais se distanciaram da unidade foram para o nimero de graos por vagem no estresse

e nidmero de vagens sem graos no controle.

Tabela 5. Capacidade preditiva (1y,), viés e erro padrdo (sd) das caracteristicas peso de graos
por planta (PG), nimero de graos por planta (NG), nimero de graos por vagem (NGV), nimero
de vagens com graos (NV), peso de 100 graos (P100G), nimero de vagens sem graos (VCH) e
nimero de vagens totais (NVT) avaliadas em cultivares de soja nos ambientes sob deficit
hidrico e controle.

ESTRESSE CONTROLE
Caracteristica gy Viés sd Ty viés Sd

PG 0,5366 1,25 0,0516 0,5766 1,59 0,0483

NG 0,7287 2,56 0,0422 0,7900 1,90 0,0456
NGV 0,6027 4,24 0,0483 0,6572 3,08 0,0466

NV 0,8554 1,63 0,0413 0,8414 1,64 0,0319
P100G 0,4404 1,19 0,0447 0,6137 1,48 0,0287
VCH 0,5431 2,38 0,0352 0,6049 3,21 0,0445
NVT 0,8599 1,57 0,0374 0,8239 2,07 0,0367

3.3 INDICE DE SELECAO

Através dos resultados obtidos pela soma de ranks de Mulamba e Mock (Tabela 6),
podemos observar que as dez melhores cultivares selecionadas com base no GEBV, quando

avaliadas no ambiente sob estresse hidrico, foram: 5G770 RR, CD 233 RR, CD 224, BRS 282,
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CD 208, 5D690 RR, CD 226 RR, CD 244 RR, P98Y70 e 5SD660 RR. Considerando a selecdo
com base nos valores fenotipicos as cultivares selecionadas foram: 5G770 RR, CD 233 RR, CD
224, 5D690 RR, CD 244 RR, 5D660 RR, BRS 213, CD 242 RR, MSOY 7901 e FUNDACEP
58. O indice de coincidéncia de sele¢ao foi de 60%. Quando aplicou-se a selecao de 20 melhores
cultivares o indice de coincidéncia aumentou para 65%.

As dez melhores cultivares selecionadas com base no GEBV, quando avaliadas no
ambiente controle, foram: CD 251 RR, CD 254 RR, 5G770 RR, CD 242 RR, CD 2792 RR,
BRS MT Pintado, P98Y70, CD 2840, CD 2800 e CD 226 RR. Considerando a selecio com
base nos valores fenotipicos as cultivares selecionadas foram: 5G770 RR, CD 252 RR, CD 242
RR, BRS 282, CD 288, P98Y 11, 5D690 RR. TMG 1067 RR, CD 226 RR, CD 213 RR. O indice
de coincidéncia de selecdo foi de apenas 40%. Quando aplicou-se a selecao de 20 melhores

cultivares o indice de coincidéncia aumentou para 65%.

Tabela 6. Indice de selecdo de soma de rank Mulamba e Mock nos diferentes cendrios: déficit
hidrico e controle, considerando os GEB Vs e os fenotipos das sete caracteristicas avaliadas.

, GEBV FENOTIPO
Cultivares - ; . 3
Deficit hidrico Controle Deficit hidrico Controle
5D660 RR 210'2 329 2282 287
5D690 RR 1482 259 200"? 20212
5D711 RR 2262 2492 2452 248
BMX TURBO RR 311 357 263 349
BRS 133 395 324 345 256
BRS 185 481 465 421 397
BRS 232 396 354 394 424
BRS 243 RR 480 318 361 285
BRS 245 RR 426 369 383 332
BRS 246 RR 439 388 2472 376
BRS 268 413 382 384 348
BRS 282 190"? 2172 2512 18472
CD 206 428 407 310 434
CD 208 1902 2372 263 274
CD 213 RR 277 276 282 22312
CD 216 371 417 386 386
CD 224 181"72 2372 176'2 2292
CD 232 453 332 394 299
CD 233 RR 13212 279 1622 2422
CD 234 RR 413 416 353 355
CD 236 RR 2412 394 365 367
CD 240 RR 266 269 396 282
CD 243 RR 296 347 291 385

continua...



continuacdo...

_ GEBV FENOTIPO
Cultivares — - — ;
Deficit hidrico Controle Deficit hidrico Controle
CD 244 RR 1752 300 169'2 337
CD 248 RR 335 325 369 301
CD 2737 RR 277 301 2582 300
CD 2800 263 195'2 264 2382
CD 2840 250 185'2 293 284
CD/FAPA 220 312 297 2342 294
DMARIO 70i 374 346 433 363
EMBRAPA 48 253 271 276 335
FT GUAIRA 442 471 426 443
FUNDACEP 56 RR 290 354 389 380
FUNDACEP 57 RR 399 334 322 277
M 7211 RR 332 363 293 360
MA 4990 RG 333 389 349 410
M-SOY 6101 402 322 2582 2352
NA 5909 RG 319 352 326 343
NK 7059 RR 351 321 421 358
OC 14 318 320 322 304
P98Y11 266 2262 290 1982
R7 293 261 272 260
RA 518 358 270 350 253
RA 628 310 359 379 438
TMG 1067 RR 301 364 308 219'2
5G770 RR 1782 153'2 872 149'2
BMX Energia RR 375 389 381 381
BMX Titan RR 397 370 387 378
BRAGG 299 2532 286 322
BRS 184 458 427 394 382
BRS 213 2172 349 149'2 335
BRS 257 2222 292 327 370
BRS 283 412 508 447 489
BRS 284 381 472 437 487
BRS MT Pintado 2432 179'2 282 2252
CD 201 2202 278 282 328
CD 202 248 383 331 494
CD 205 273 270 326 319
CD 215 271 452 275 440
CD 217 395 281 457 248
CD 225 RR 307 427 299 415
CD 226 RR 205'2 1952 344 219!2
CD 229 RR 303 333 301 358
CD 237 RR 378 285 269 340
CD 242 RR 2462 153! 231'2 170'2

continua....
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continuacdo...
_ GEBV FENOTIPO
Cultivares — : . -
Deficit hidrico Controle Deficit hidrico Controle
CD 246 312 2092 304 2352
CD 250 RR 345 418 363 335
CD 253 2382 2212 2472 2352
CD 254 RR 277 15312 315 2382
CD 2630 RR 2432 353 2622 288
CD 2721 RR 292 319 266 278
CD 2792 RR 297 175'2 380 329
CD 288 321 255 277 1872
CD 5807 349 318 388 282
CD251 RR 311 1502 317 151%2
EMBRAPA 59 477 355 296 360
EMGOPA 304 285 305 307 278
FUNDACEP 33 281 259 372 265
FUNDACEP 58 260 288 21212 319
M 6707 RR 329 257 375 2322
MG/BR 48 GARIMPO 280 277 325 295
MSOY 7901 2412 272 2182 318
MSOY 8001 312 2252 2622 253
OCEPAR 3 445 416 367 423
P98Y70 2032 1802 2312 2272
TMG 1066 RR 309 369 351 290
TMG 115 RR 254 25072 264 305
Tropical RR 407 391 320 346

1 selecionada entre as 10 melhores cultivares e 2 selecionada entre a décima primeira e vigésima posi¢do do rank
para cada ambiente.

Considerando a sele¢do via GEBV das 20 melhores cultivares, verificou-se que as
cultivares 5G770 RR, P98Y70, CD 226 RR, BRS 282, CD 224, CD 208, 5SD711RR, CD253,
BRS MT Pintado, CD 242 RR e foram selecionados em ambos os ambientes, fazendo com que
estas sejam consideradas tolerantes ao deficit hidrico e responsivas ao aumento da
disponibilidade de dgua. Com destaque para as cultivares 5G770 RR, P98Y70, CD 226 RR
ranqueadas entre as 10 melhores em ambos os ambientes (controle e deficit hidrico).

Da mesma forma, considerando a selecdo via valores fenotipicos, as cultivares
selecionadas em ambos os ambientes foram: 5G770 RR, 5D690 RR, CD 242 RR, BRS 282, CD
224, CD 233 RR, CD 253, M-SOY 6101 e P98Y70. Sendo as cultivares 5G770 RR, 5D690 RR,
CD 242 RR ranqueadas entre as 10 melhores nos ambientes controle e deficit hidrico

simultaneamente.
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4 DISCUSSAO

A maioria dos caracteres avaliados teve uma redu¢do na média quando submetidos a
condi¢cdes de baixa disponibilidade de dgua (deficit hidrico) quando comparados as condi¢des
de boa disponibilidade hidrica (controle), atingindo queda de 25,73% na producdo de graos por
planta, 4,5% no peso de 100 graos, 22,40% no nimero de graos por planta, 19,24% no nimero
de vagens por planta, 4,03% no nimero de graos por vagem, 15,81% no nimero total de vagens
e um aumento de 50,55% no nimero de vagens sem graos. Estes resultados corroboraram com
os resultados obtidos por Anjum et al. (2011), estes autores observaram diminui¢des do niimero
de vagens por planta (18,22%), ndmero de graos por planta (14,81%), nimero de graos por
vagem (3,41%), peso de 100 sementes (13,16%) e produtividade de graos por planta (21,88%)
sob deficit hidrico comparado ao controle e atribuiram a redu¢do de rendimento ao aumento do
agente oxidante malondialdeido (MDA) e menor nivel de dgua nos tecidos causando a
inativacdo de enzimas envolvidas na carboxilagdo.

Jumrani e Bhatia (2018) observaram perdas significativas de rendimento entre os
tratamentos de estresse hidrico quando impostos nos estadios vegetativo (V4) e reprodutivo
(RS) em comparagdo as plantas ndo estressadas. O rendimento médio em plantas ndo
estressadas foi de 11,3 gramas por planta e foi reduzido em 28 e 74% quando as plantas foram
submetidas a estresse hidrico no estadio vegetativo e reprodutivo, respectivamente. Os mesmos
autores relataram redug¢do de 39% do numero de vagens/planta € 62% no numero de
sementes/planta no estadio reprodutivo.

Muitas pesquisas relataram que as vagens por planta foram reduzidas com deficit
hidrico (DEMIRTA et al., 2010; MAK et al., 2014; DESCLAUX, ROUMET, 2000; LI et al.,
2013). Rotundo e Westgate, 2009; Demirta et al., 2010; Li et al., 2013; He et al., 2016
registraram um menor nimero de sementes por planta sob deficit hidrico durante o periodo de
producdo de sementes e, finalmente, reduz o rendimento final (KOBRAAE et al., 2011). Um
estudo mais recente observou uma diminuicdo significativa no rendimento de sementes (73-
82%) por planta na soja sob deficit hidrico (WEI et al., 2018). Reducao de 42% no rendimento
na fase de enchimento de graos (MALEKI et al., 2013) e 46-71% na fase reprodutiva
(SAMARAH et al., 2000).

As correlagdes positivas que ocorreram no tratamento controle € ndo ocorreram no
tratamento estresse, peso de 100 graos com producdo de graos por planta e producdo de graos
por planta com nimero de graos por vagem, demonstram que no controle os graos tendem a ser

maiores, ou seja, hd um aumento do peso de 100 graos quando ocorre um aumento na produgao
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de grdos por planta, bem como ocorre o aumento da produgdo de graos por planta quando ocorre
0 aumento do nimero de graos por vagem.

Em condi¢des de deficit hidrico, com o aumento do nimero de grdos por vagem ha
uma reducio no peso dos graos. Dornbos e Mullen (1991) relataram que sob seca severa, a
proporcdo de sementes de didmetro maior que 4,8 mm foi reduzida em 30% a 40%, enquanto a
proporcdo de sementes de didmetro menor que 3,2 mm foi aumentada de 3% a 15%. Segundo
Jumrani e Bhatia (2018) sob seca, a rdpida senescéncia das folhas e a reduzida fotossintese
obstruem o suprimento de assimilados disponiveis para a semente, afetando o tamanho da
semente. Ghassemi-Golezani et al. (2012) demonstraram que a qualidade das sementes das
cultivares de soja foi significativamente reduzida pelo estresse hidrico durante as fases
reprodutivas, principalmente durante a fase de enchimento de sementes.

Em relacdo a correlagdo entre o nimero total de vagens e o nimero de vagens sem
sementes em ambiente sob deficit hidrico, pode-se inferir que condi¢des estressantes de cultivo
podem afetar o desenvolvimento das sementes e reduzir o nimero de sementes em uma vagem.
Jumrani e Bhatia (2018) observaram um maior nimero de vagens sem sementes quando
submetidas as estresse hidrico no estddio reprodutivo. Da mesma forma, Wei et al. (2018)
observaram um aumento de até 23,8% no nimero de vagens vazias.

Visto que as caracteristicas relacionadas com o deficit hidrico apresentarem controle
genético complexo, a predicdo gendmica aparece ultimamente com um grande potencial para o
estudo e entendimento destas caracteristicas, (KUJUR et al., 2013), bem como para auxiliar na
selecdo de gendtipos tolerantes.

As capacidades preditivas obtidas pela correlacdo entre os dados fenotipicos e os
GEBVs foram de magnitude moderada a alta (RESENDE e DUARTE 2007), para a todas as
caracteristicas avaliadas em ambos os ambientes. Os resultados corroboram com os obtidos por
Heffner et al. (2011), demonstrando uma acuracia média de 0,52 com uma populagdo de
treinamento de 96 individuos de trigo através do método de predi¢do gendomica RR-BLUP. Ou
seja, os resultados das andlises de GWS foram promissores, indicando que mesmo
caracteristicas com herdabilidades mais baixas, como € o caso do peso de grdos por planta e
peso de 100 graos, avaliadas em uma populacdo de treinamento pequena (88 cultivares), ainda
fornecem precisdo razodvel, acima dos valores de herdabilidades das mesmas. Muir (2007)
apontou que caracteristicas com baixa herdabilidade t€m maior potencial para serem exploradas
pela GWS.

Quanto a densidade de marcadores, considerou-se que os 3566 marcadores

promoveram boa cobertura do genoma da soja. Maior densidade de genotipagem nem sempre
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aumentam a precisdo (VANRADEN et al. 2011). De acordo com Xavier et al (2016) 1020
marcadores sdo suficientes para fornecer uma predicdo consistente. Esse resultado
provavelmente estd associado as propriedades gendmicas da soja, como a existéncia de grandes
blocos de desequilibrio de ligacdo e (HYTEN et al. 2007) e a distribui¢do desigual de SNPs no
genoma da soja (LI et al. 2014). A limitacao imposta pelo pequeno tamanho das populagdes de
treinamento pode ter sido reduzida pela boa quantidade de marcadores disponiveis, como
demonstrado em estudos com dados simulados obtidos por Resende (2008). Diante disso,
demonstra-se o potencial na utilizacio de GWS em maximizar os ganhos com sele¢do por
unidade de tempo e diminuir a necessidade de fenotipagem de caracteristicas de dificil
mensuragdo em selecdes posteriores.

Por se tratar de selecao de cultivares tolerantes ao deficit hidrico, necessita-se da
selecdo simultinea de caracteristicas relacionadas ao deficit hidrico juntamente com a selecao
para produtividade. Para a realizacdo da sele¢do simultanea com eficiéncia, os indices de
selecdo sdo uma alternativa que permite a selecio combinada de vérios caracteres (ROSADO
et al., 2012; CRUZ, 2013). Com isso, o indice de soma de “ranks” mostrou-se uma alternativa
para a selecdo simultinea de caracteres através das altas coincidéncias de ranqueamento obtidas
com a utiliza¢do do indice nos dados fenotipicos e nos GEBVs. Gomes et al. (2018) observaram
um coeficiente de coincidéncia de 62% comparando a selecado através do indice de Mulamba e
Mock com a selecao através da metodologia REML (Método de Maxima Verossimilhanca
Restrita) / BLUP (Melhor Preditor Linear Nao Viesado), para as caracteristicas nimero de
vagens e produtividade de graos em feijao-vagem.

Segundo Leite et al. (2016) a utilizagdo o indice baseado na soma de “ranks” em
linhagens de soja proporcionou maiores valores de ganhos totais, cujas maiores estimativas
foram obtidas quando todos os caracteres (produtividade, niimero de vagens e nimero de nds)
foram considerados como principais, em virtudes da aquisi¢do de ganhos mais distribuidos em
todos os caracteres avaliados. Da mesma forma, Bizari et al. (2017) concluiu que o indice de
Mulamba e Mock proporcionou melhores ganhos em seu estudo do que os vdrios outros indices
aplicados a populacgdo segregante de soja utilizando produtividade e o valor agrondmico da soja
como principais estimadores.

Resultados semelhantes foram obtidos por Teixeira et al. (2017) que observaram ganho
total de 49,25% com a utilizagdo do indice de soma de “ranks”, mesmo ndo ter apresentado os
maiores ganhos com a selecdo para a produtividade, os autores demonstraram que o indice

forneceu uma distribui¢@o equilibrada dos ganhos de selec¢do para as outras caracteristicas. Val
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et al. (2017) observaram ganhos expressivos quando utilizado o indice de soma de “ranks” para
dez caracteristicas avaliadas.

Na selecdo de progénies superiores em milho pipoca alguns autores observaram
maiores e mais apropriados ganhos usando o indice Mulamba e Mock (1978) para capacidade
de expansdo e rendimento de graos (SANTOS et al., 2007; AMARAL JUNIOR et al., 2010;
RANGEL et al., 2011). Rosado et al. (2012) verificaram que o indice de Mulamba e Mock foi
mais adequado, fornecendo uma distribuicdo equilibrada dos ganhos de sele¢do por maior
ndmero de progénies de maracujazeiro-amarelo avaliadas em Minas Gerais.

Diante das citacdes de utilizacdo do indice e do sucesso proporcionado, justifica-se a
sua utilizac@o no presente trabalho. Contudo, acredita-se que o emprego de valores gendmicos
preditos (GEBVs) favoreca a maior eficiéncia da selecao.

A utilizacdo dos GEB Vs nos indices de selecdo pode ser eficiente na busca por maiores
ganhos com a selecdo em vdrios caracteres de interesse simultaneamente, a partir da sele¢dao
direta baseada em informacdes genotipicas correlacionadas aos fendtipos dos individuos.
Ceron-Rojas et al. (2015) verificaram que o indice baseado em GEBVs foi menos eficiente que
o indice fenotipico quando o nimero de marcadores € pequeno, mas se o nimero de marcadores
¢ suficiente, as respostas do indice fenotipico e indice gendmico sdo muito semelhantes,
corroborando com os nossos resultados, onde foram obtidas altas porcentagens de coincidéncias
nos ranqueamentos entre os genotipos selecionados utilizando o indice de selecdo para os
GEBVs e valores fenotipicos.

Dekkers (2007) propds um indice de selecao que combina GEBVs com informacdes
fenotipicas, os autores verificaram que a resposta de selecdo estimada foi maior em relacdo a
situacdo em que apenas informacgdes fenotipicas foram utilizadas. Dekkers (2007) ao aplicar a
teoria de indices na GWS, verificou aumentos significativos nos ganhos, especialmente para
caracteristicas de baixas herdabilidades. Heffner et al. (2011) verificaram maior acuricia na
utilizacdo de indices de selecdo quando se utiliza informacdes gendmicas do que apenas
informacdes fenotipicas na avaliacdo de onze caracteres agrondmicos em uma populacao de
melhoramento de trigo.

Schulthess et al. (2016) combinaram diferentes indices de selecio com a GWS para
melhoria de rendimento de graos e teor de proteina em centeio e concluiram que, em geral, para
informacdes fenotipicas é recomendado aplicar a GWS considerando uma tnica caracteristica
estimada com base em indices de selecdo, sendo este método uma forma simples, direta e

eficiente de predicdo. Assim, é de grande importancia o incentivo para novas investigacoes a
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partir de dados reais ou simulados que possam determinar as estratégias mais vidveis de
aplicacdo de indices na GWS (HEFFNER et al., 2011; SCHULTHESS et al., 2016).

Assim, a selecdo baseada na predi¢do gendmica para o deficit hidrico em soja permite
a aquisicao de gendtipos com caracteristicas mais favordveis para a tolerancia ao deficit hidrico
e maior produtividade de griaos nessa condi¢io e, pode permitir a selecao nos préximos ciclos
sem a necessidade da fenotipagem cara e dispensiosa, com a utilizacdo das informagdes dos
marcadores. Com isso, os genétipos selecionados podem ser usados em novas hibridizagdes
para formar populagdes segregantes com o objetivo de unir, em um individuo, valores maiores
de componentes de rendimento quando submetidos a condi¢des de deficit hidrico e em
condi¢des com boa disponibilidade hidrica.

A soja € uma cultura de importancia mundial que vem demonstrando taxas limitadas
de ganhos genéticos. O uso de informagdes gendmicas por meio de modelos de predi¢do € uma
solucdo possivel para o aprimoramento deste ganho genético. Neste estudo, mostramos como a
predicdo gendmica atua em caracteristicas complexas da soja em cendrios relacionados ao
deficit hidrico e estes favoreceram a selecdo de cultivares de soja com perfil de tolerancia, além
de responsividade ao aumento da disponibilidade hidrica. Acreditamos que este trabalho inicial
com predicio gendmica no melhoramento para tolerancia ao deficit hidrico fornecerd
importante visdo para alocacdo de recursos, planejamento e tomada de decisdo nos programas
que visam otimizar ganhos genéticos por meio da selecdo gendmica. Assim, estudos adicionais
sd0 necessdrios para avaliar a predicdo genOmica nas proximas geracdes com a utilizagdo de

dados gendmicos e verificar a eficiéncia em relagdo ao tempo, custo € mao de obra.



64

5 REFERENCIAS

Amaral Junior AT, Freitas Jinior SP, Rangel R.M, Pena GF, Ribeiro RM, Morais RC, Schuelter
AR (2010) Improvement of a popcorn population using selection indexes from a fourth cycle
of recurrent selection program carried out in two different environments. Genet. Mol. Res
9:340-347.

Anjum SA, Wang L, Farooq M, Khan I, Xue L (2011) Methyl jasmonate-induced alteration in
lipid peroxidation, antioxidative defence system and yield in soybean under drought. Journal of
Agronomy and Crop Science 197:296-301.

Arshad M, Ali N, Ghafoor A (2006) Character correlation and path coefficient in soybean
Glycine max (L.) Merrill. Pakistan Journal of Botany 38:121.

Bhatia VS, Jumrani K (2016) A maximin-minimax approach for classifying soybean genotypes
for drought tolerance based on yield potential and loss. Plant Breed. 136:691-700.

Bhering LL (2017) Rbio: A Tool For Biometric And Statistical Analysis Using The R Platform.
Crop Breeding and Applied Biotechnology 17:187-190.

Bizari EH, Val BHP, Pereira EDM, Mauro AOD, Unéda-Trevisoli SH (2017) Selection indices
for agronomic traits in segregating populations of soybean. Revista Ciéncia AgronOmica
48:110-117.

Camara TMM, Bento DAYV, Alves GF, Santos MF, Moreira JUV, De Souza CL (2007)
Parametros genéticos de caracteres relacionados a tolerancia a deficiéncia hidrica em milho
tropical. Bragantia 66:595-603.

Ceron-Rojas JJ, Crossa J, Arief VN, Basford K, Rutkoski J, Jarquin D, Alvarado G, Beyene Y,
Semagn K, Delacy I (2015) A genomic selection index applied to simulated and real data. G3:
Genes, Genomes, Genetics 5:2155-2164.

Chung WH, Jeong N, Kim J, Lee WK, Lee YG, et al (2014) Population structure and
domestication revealed by high-depth resequencing of Korean cultivated and wild soybean
genomes. DNA Res. 21:153-167.

Costa MM, Di Mauro AO, Unéda-Trevisoli SH, Arriel, NHC, Barbaro IM, Muniz FRS (2004)
Ganho genético por diferentes critérios de selecdo em populacOes segregantes de soja. Pesquisa
Agropecudria Brasileira 39:1095-1102.

Cruz CD (2013a) Genes: a software package for analysis in experimental statistics and
quantitative genetics. Acta Scientiarum 35:271-276.

Cruz CD, Salgado CC, Bhering LL (2013) Gen6mica aplicada. Suprema, Visconde do Rio
Branco.

Dantas SAG (2018) Estratégia de indugdo de deficit hidrico em soja e desenvolvimento de
GWAS para germinacdo e vigor de sementes. Tese de Doutorado (Doutorado em Fitotecnia) —
Departamento de Fitotecnia, Universidade Federal de Vigosa, Vigosa, Vigosa, MG.



65

De los Campos G, Hickey JM, Pong-Wong R, Daetwyler HD, Calus MP (2013) Whole-genome
regression and prediction methods applied to plant and animal breeding. Genetics 193:327-45.

Dekkers J (2007) Prediction of response to marker- assisted and genomic selection using
selection index theory. Journal of Animal Breeding and Genetics 124:331-341.

Demirta C, Yazgan S, Candogan BN, Sincik M (2010) Quality and yield response of soybean
(Glycine maxL. Merrill) to drought stress in sub—humid environment. Afr. J.
Biotechnol. 9:6873-6881

Desclaux D, Roumet P (2000) Identification of soybean plant characteristics that indicate the
timing of drought stress. Crop Sci. 40:716-722.

Dornbos DL, Mullen RE (1991) Influence of stress during soybean seed fill on seed weight,
germination, and seedling growth rate. Canadian Journal of Plant Science 71:373-383.

Endelman JB, Atlin GN, Beyene Y, Semagn K, Zhang X, Sorrells ME, Jannink JL (2014)
Optimal design of preliminary yield trials with genome-wide markers. Crop Science 54:48-59.

Fehr WR, Caviness CE (1977) Stages of soybean development. Special Report, Agriculture and
Home Economics Experiment Station 80:11.

Fernandes SB, Dias KO, Ferreira DF, Brown PJ (2017) Efficiency of multitrait, indirect, and
trait-assisted genomic selection for improvement of biomass sorghum. Theoretical and Applied
Genetics 1-9.

Franca AEDD, Parrella RADC, Souza VED, Bastos GQ, Nunes JAR, Schaffert RE (2016)
Simultaneous selection in sweet sorghum progenies by selection indices. Pesquisa
Agropecuaria Brasileira 51:1737-1743.

Ghassemi-Golezani K, Lotfi R, Norouzi M (2012) Seed quality of soybean cultivars affected
by pod position and water stress at reproductive stages. International Journal of Plant, Animal
and Environmental Sciences 2:119-125.

Gianola D, de los Campos G, Hill WG, Manfredi E, Fernando R (2009) Additive genetic
variability and the Bayesian alphabet. Genetics 183:347-363.

Gilmour AR (2018) Echidna Mixed Models Software. Disponivel em:
<www.echidnamms.org>. Acesso em 22 de agosto de 2019.

Gomes A, Oliveira TR, Cruz DP, Gravina, GA, Daher RF, Aratjo LC, Aradjo KC (2018)
Genetic gain via REML/BLUP and selection indices in snap bean. Horticultura Brasileira
36:195-198.

Habier D, Fernando RL, Dekkers JCM (2007) The impact of genetic relationship information
on genome-assisted breeding values. Genetics 177:2389-2397.



66

He J, Du Y, Wang T, Turner NC, Yang R, Jin Y, Xi Y, Zhang C, Cui T, Fang X et al (2016)
Conserved water use improves the yield performance of soybean. Agric. Water Manag.
179:236-245.

Heffner EL, Jannink JL, Iwata H, Souza E, Sorrells ME (2011) Genomic selection accuracy for
grain quality traits in biparental wheat populations. Crop Science 51:2597-2606.

Henryon M, Berg P, Sorensen AC (2014) Animal-breeding schemes using genomic
information need breeding plans designed to maximise long-term genetic gains. Livest. Sci.
166:38-47.

Heslot N, Rutkoski J, Poland J, Jannink JL, Sorrells ME (2013) Impact of marker
ascertainment bias on genomic selection accuracy and estimates of genetic diversity. PLoS One
8:€74612.

Hyten DL, Choi IY, Song Q, Shoemaker RC, Nelson RL et al (2007) Highly variable patterns
of linkage disequilibrium in multiple soybean populations. Genetics 4:1937-1944.

Jumrani K, Bhatia VS, Pandey GP (2017) Impact of elevated temperatures on specific leaf
weight, stomatal density, photosynthesis and chlorophyll fluorescence in soybean. Photosynth
Res. 131:333-350.

Junqueira VS, Peixoto LDA, Laviola BG, Bhering LL, Mendonga S, Costa TDSA, Antoniassi
R (2016) Bayesian Multi-Trait Analysis Reveals a Useful Tool to Increase Oil Concentration
and to Decrease Toxicity in Jatropha curcas L. PloS one 11:e0157038.

Kobraee S, Shamsi K, Rasekhi B (2011) Soybean production under water deficit
conditions. Sch. Res. Libr. 2:423-434,

Kumar B, Guleria SK, Khanorkar SM, Dubey RB, Patel J, Kumar V, Parihar CM, Jat SL, Singh
V, Yatish K (2016) Selection indices to identify maize (Zea mays L.) hybrids adapted under
drought-stress and drought-free conditions in a tropical climate. Crop and Pasture Science
67:1087-1095.

Leite WDS, Unéda-Trevisoli SH, Silva FMD, Silva AJD, Mauro AOD (2018) Identification of
superior genotypes and soybean traits by multivariate analysis and selection index. Revista
Ciéncia Agrondmica 49:491-500.

Leite WS, Pavan BE, Matos Filho CHA, de Alcantara Neto F, de Oliveira CB, Feitosa FS (2016)
Estimativas de parametros genéticos, correlacdes e indices de selecdo para seis caracteres
agrondmicos em linhagens F8 de soja. Comunicata Scientiae 7:302-310.

Lemos RC, Santos RD (1984) Manual de descricdo e coleta desolo no campo. Campinas:
Sociedade Brasileira de Ciéncia do Solo 2:46.

Li D, Liu H, Qiao Y, Wang Y, Cai Z, Dong B, Shi C, Liu Y, Li X, Liu M (2013) Effects of
elevated CO; on the growth, seed yield, and water use efficiency of soybean (Glycine max. L.)
under drought stress. Agric. Water Manag. 129:105-112



67

Li YH, Liu YL, Reif JC, Liu ZX, Liu B et al (2014) Biparental resequencing coupled with
SNP genotyping of a segregating population offers insights into the landscape of recombination
and fixed genomic regions in elite soybean. G3: Gene, Genomes, Genetics 4:553—-560.

Lima FS, Kurozawa LE, Ida EI (2014) The effects of soybean soaking on grain properties and
isoflavones loss. LWT-food science and technology 59:1274-1282.

Mak M, Babla M, Xu S, Carrigan AO, Liu X, Gong Y, Holford P, Chen Z (2014) Leaf
mesophyll K*, H* and Ca** fluxes are involved in drought-induced decrease in photosynthesis
and stomatal closure in soybean. Environ. Exp. Bot. 98:1-12.

Maleki A, Naderi A, Naseri R, Fathi A, Bahamin S, Maleki R (2013) Physiological performance
of soybean cultivars under drought stress. Bull. Life Sci. 2:38—44.

Meuwissen THE, Hayes BJ, Goddard ME (2001) Prediction of total genetic value using
genome-wide dense marker maps. Genetics 157:1819—-1829.

MiSeq Support - Documentation & Literature. Disponivel em:<
https://support.illumina.com/sequencing/sequencing_instruments/miseq/documentation.html>
Acesso em: 16 jan. 2018.

Mohammadi M, Tiede T, Smith KP (2015) A genome-wide procedure for predicting genetic
variance and correlated response in bi-parental breeding populations. Crop Sci. 55:2068-2077.

Muir WM (2007) Comparison of genomic and traditional BLUP-estimated breeding value
accuracy and selection response under alternative trait and genomic parameters. J. Anim. Breed.
Genet. 124:342-355.

Mulamba NN, Mock JJ (1978) Improvement of yield potential of the Eto Blanco maize (Zea
mays L.) population by breeding for plant traits. Journal of Genetics and Cytology 7:40-51.

Nakaya A, Isobe SN (2012) Will genomic selection be a practical method for plant breeding?
Ann. Bot. 110:1303-1316.

Nogueira APO, Sediyama T, Sousa LB, Hamawaki OT et al (2012) Anélise de trilha e
correlagdes entre caracteres em soja cultivada em duas épocas de semeadura. Biosci. J. 28:877-
888.

Pennisi E (2008). Plant genetics. The blue revolution, drop by drop, gene by gene. Science
320:171-173.

Rangel RM, do Amaral Junior AT, Gongalves LS, Jinior SDPF, Candido LS (2011) Anélise
biométrica de ganhos por selecio em populacdo de milho pipoca de quinto ciclo de selecio
recorrente. Rev. Ciénc. Agron 42:473-48]1.

Resende MDYV, Duarte JB (2007) Precisdo e controle de qualidade em experimentos de
avaliacdo de cultivares. Pesquisa Agropecudria Tropical 37:182—-194.



68

Resende MDYV (2007) Matematica e estatistica na andlise de experimentos e no melhoramento
genético. Colombo: Embrapa Florestas 1:561.

Resende MDYV, Lopes PS, da Silva RL, Pires IE (2008) Selecdo gendmica ampla (GWS) e
maximizacdo da efici€éncia do melhoramento genético. Pesquisa Florestal Brasileira, 56:63.

Rezende JCD, Botelho CE, Oliveira ACBD, Silva FLD, Carvalho GR, Pereira AA (2014)
Genetic progress in coffee progenies by different selection criteria. Coffee Science 9:347-353.

Rosado LDS, Santos CEMD, Bruckner CH, Nunes ES, et al. (2012) Simultaneous selection in
progenies of yellow passion fruit using selection indices. Rev. Ceres 59:95-101.

Rotundo L, Westgate ME (2009) Meta-analysis of environmental effects on soybean seed
composition. F. Crop. Res. 110:147-156.

Samarah NH, Mullen RE, Cianzio SR, Scott P (2006) Dehydrin-like proteins in soybean seeds
in response to drought stress during seed filling. Crop Sci. 46:2141-2150.

Santos FS, Amaral Junior AT, Freitas Jinior SP, Rangel RM, Pereira MG (2007) Predicao de
ganhos genéticos por indices de selecdo na populacdo de milho-pipoca unb-2u sob sele¢cdo
recorrente. Bragantia 66:389-396.

Silva L, Resende R, Ferreira R, Silva G, Kist V, Barbosa M, Nascimento M, Bhering L. (2016)
Selection index using the graphical area applied to sugarcane breeding. Genetics and molecular
research: GMR 3:15.

Silva L, Teodoro P, Peixoto L, Assis C, Gasparini K, Barbosa M, Bhering L (2017) Selecting
sugarcane genotypes by the selection index reveals high gain for technological quality traits.
Genetics and molecular research: GMR 2:16.

Schulthess AW, Wang Y, Miedaner T, Wilde P, Reif JC, Zhao Y (2016) Multiple-trait-and
selection indices-genomic predictions for grain yield and protein content in rye for feeding
purposes. Theoretical and applied genetics 129:273-287.

Soares 10, Rezende PM, Bruzi AT, Zambiazzi EV et al (2015) Adaptability of soybean
cultivars in different crop years.Genet. Mol. Res. 14:8995-9003.

Song Q, Jia G, Quigley CV, Fickus EW, Hyten D, Nelson RL, Cregan, PB (2014) Soybean
BARCSoySNP6K Beadchip: A tool for soybean genetics research. In Poster presented at: plant
and animal genome XXII conference, San Diego, CA, USA.

Steel RGD, Torrie JH (1960) Principles and procedures of statistics. New York: McGraw-Hill
1:418.

Teixeira FG, Hamawaki OT, Nogueira APO, Hamawaki, RL, Jorge GL, Hamawaki CL et al
(2017) Genetic parameters and selection of soybean lines based on selection indexes. Genetics
and Molecular Research 16:3.



69

Val BHP, da Silva FM, Bizari EH, de Sousa Leite W, Groli EL, de Matos Pereira, E et al (2017)
Identification of superior soybean lines by assessing genetic parameters and path analysis of
grain yield components. African Journal of Biotechnology 8: 328-336.

Van Genuchten MT (1980) A closed-form equation for predicting the hydraulic conductivity
of unsaturated soils 1. Soil science society of America journal 44:892-898.

VanRaden PM, O’Connell JR, Wiggans GR, Weigel KA (2011) Genomic evaluations with
many more genotypes. Genet. Sel. Evol. 43:10.

Vasconcelos ES, Ferreira RP, Cruz CD, Moreira A et al (2010) Estimativas de ganho genético
por diferentes critérios de selecdo em gendtipos de alfafa. Rev. Ceres 57:205-210.

Vianna VF, Desideriosup JA, De Santiagosup S, Juniorsup JAF et al (2013) The multivariate
approach and influence of characters in selecting superior soybean genotypes. Afr. J. Agric.
Res. 8:4162-4169.

Xavier A, Muir WM, Rainey KM (2016) Assessing predictive properties of genome-wide
selection in soybeans. G3: Genes, Genomes, Genetics, 6:2611-2616.

Wei Y, Jin J, Jiang S, Ning S, Liu L (2018) Quantitative response of soybean development and
yield to drought stress during different growth stages in the Huaibei Plain, China. Agronomy
8:97.

Wimmer V, Lehermeier C, Albrecht T, Auinger HJ, Wang Y, et al (2013) Genome-wide
prediction of traits with different genetic architecture through efficient variable selection.
Genetics 195: 573-587.



70

CONCLUSOES GERAIS

No primeiro capitulo, foram obtidas acuricias consideradas de boas a altas nos dois
tamanhos populacionais, além de apresentarem Otimas porcentagens de coincidéncias na
selecdo de individuos geneticamente superiores, nao justificando a fenotipagem de um ndmero
de individuos cinco vezes superior, visto que eleva tempo e mado-de-obra e torna-se mais
dispendioso para caracteristicas da natureza das utilizadas nesse experimento.

No segundo capitulo, observou-se que as capacidades preditivas obtidas pela
correlagdo entre os dados fenotipicos e os GEBVs foram de magnitude moderada a alta, para
todos as caracteristicas avaliadas. Com isso, os resultados dos coeficientes de coincidéncia de
selecdo praticada com os dados fenotipicos e GEBVs foram, em sua maioria, iguais ou
superiores a 50%. Com o uso do indice de selecio de soma de ranks de Mulamba e Mock,
baseado no GEBV de cada cultivar foram identificadas as cultivares melhores ranqueadas para
ambos os ambientes (controle e sob déficit hidrico), sendo: 5G770 RR, P98Y70, CD 226 RR,
BRS 282, CD 224, CD 208, 5SD711RR, CD253, BRS MT Pintado, CD 242 RR, consideradas
tolerantes ao deficit hidrico e responsivas ao aumento da disponibilidade de dgua.

As informacgdes obtidas nos dois capitulos demonstram o potencial do uso da predi¢cdao
genOmica para caracteristicas de dificil mensuragdo, mesmo para um tamanho populacional
reduzido na cultura da soja, tanto com a utiliza¢ao de dados reais como simulados. Os gendtipos
selecionados podem ser utilizados no programa de melhoramento genético da soja, como fonte

de germoplasma auxiliando no desenvolvimento de cultivares tolerantes ao deficit hidrico.



