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ESTRATÉGIAS DE SELEÇÃO DE GENÓTIPOS DE SOJA POR MEIO DE 
MODELOS MISTOS E ABORDAGENS MULTIVARIADAS 

 
 

RESUMO - No melhoramento genético, além da boa condução experimental e 

correta obtenção de dados, a qualidade das análises estatístico-genéticas é dada 

pela aplicação de metodologias que buscam potencializar o processo de seleção, 

através da observação das relações existentes entre as características avaliadas, 

bem como a obtenção de valores que estejam de acordo com a realidade. O objetivo 

deste estudo foi selecionar genótipos de soja, de um ensaio no ano agrícola 

2013/2014, oriundos de cruzamentos entre linhagens convencionais e transgênicas 

(Roundup Ready), utilizando, conjuntamente, as abordagens REML/BLUP, análise 

de fatores e componentes principais, processadas com as características: número 

de dias para florescimento (NDF), altura da planta no florescimento (APF), número 

de dias para a maturidade (NDM), altura da planta na maturidade (APM), Altura de 

inserção da primeira vagem (AIV), acamamento (AC), valor agronômico (VA), 

número de ramos por planta (NR), número de nós por planta (NN), número de 

vagens por planta (NV), produção de grãos (PG) e peso de cem sementes (PCS). 

Foram identificados três processos agronômicos que contribuem na seleção para 

escolha de genótipos, que discriminaram os genótipos contendo propriedades mais 

específicas. O processo 1 (AIV, NR, NV, NN e PG) foi eficiente para a seleção de 

genótipos com bons componentes de produção, mais precoces, de menores portes 

e com resistência ao acamamento. 
 
 
Palavras-chaves: Glycine max, REML/BLUP, análise de fatores, componentes 

principais. 
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STRATEGIES OF SELECTION OF SOYBEAN GENOTYPES THROUGH OF 
MIXED MODELS AND MULTIVARIATE APPROACHES 

 
 

ABSTRACT - In genetic breeding, beyond good experimental conduction, and proper 

data collection, the quality of statistical-genetic analysis is given by the application of 

methodologies that seek to enhance the selection process, through observation of 

the relationship between the characteristics evaluated and the achievement of values 

that are in accordance with reality. The aim of this study was to select soybean 

genotypes, in an assay in the agricultural year 2013/2014, derived from crosses 

between conventional and transgenic lines (Roundup Ready), using jointly the 

REML/BLUP approaches, analysis of factors and principal components, processed 

with the following characteristics: number of days to flowering (NDF), plant height at 

flowering (APF), number of days to maturity (NDM), plant height at maturity (APM), 

height of the first pod insertion (AIV ), lodging (AC), agronomic value (VA), number of 

branches (NB), number of nodes per plant (NN), number of pods per plant (NV), 

grain yield (PG) and one hundred seed weight (PCS). Three agronomic selection 

processes were identified to select genotypes that discriminate genotypes containing 

more specific properties. The process 1 (AIV, NR, NV, NN and PG) was efficient for 

the selection of genotypes with good yield components, earlier, smaller sizes and 

with lodging resistance. 

 
 
Key words: Glycine max, REML/BLUP, factor analysis, principal components. 

 



1 

1. INTRODUÇÃO 
 
 

A soja (Glycine max (L.) Merril) possui importância no cenário agrícola 

mundial, apresentando crescente expansão de suas áreas de cultivos comerciais 

(CAVALCANTE et al., 2010). A espécie constitui uma complexa estrutura de 

produção, armazenamento, processamento e de comercialização nos países onde é 

cultivada em larga escala (REZENDE; CARVALHO, 2007). 

No Brasil, o crescimento da produção e o aumento da capacidade produtiva 

da soja estão aliados aos avanços no melhoramento genético e das condições 

ambientais (KLAHOLD et al., 2006). O melhoramento genético tem contribuído para 

a produção crescente do abastecimento da soja, onde ganhos genéticos têm sido 

obtidos por métodos tradicionais que envolvem a hibridação e consequente seleção 

fenotípica. Atualmente, aliados à utilização de transgênicos e marcadores 

moleculares (PELUZIO et al., 2009). 

A busca por cultivares com características favoráveis é um processo contínuo 

e necessário, para se obter ganhos de produtividade expressivos, sendo esta uma 

das características mais importantes nos programas de melhoramento genético da 

cultura da soja. Observa-se, no entanto, que os ganhos genéticos têm se tornado 

cada vez mais difíceis de serem alcançados, para espécies submetidas a longos 

processos seletivos (MAIA et al., 2009). 

Reconhecida a necessidade de se obter ganhos genéticos a cada ciclo de 

seleção, a maior eficácia das estimativas destes será adquirida através do emprego 

de metodologias estatísticas mais acuradas. Logo, recursos extras, além daqueles 

pertinentes à escolha de delineamentos genéticos, métodos de seleção e boa 

experimentação agrícola, fazem parte de uma tendência recente, que é o emprego 

de procedimentos analíticos estatísticos mais refinados para o estudo mais 

detalhado dos componentes da média e da variância de um caráter (MAIA et al., 

2009). 

Por muitos anos, nos programas de melhoramento genético de plantas, a 

seleção de genótipos vem sendo realizada procedendo-se análises de cada variável 

agronômica, individualmente, estimando-se parâmetros genéticos, aplicando-se 

índices de seleção para as características e procedendo-se análises conjuntas de 
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ambientes, para verificar a interação genótipo por ambiente. Mais recentemente, 

com os avanços dos softwares computacionais, os métodos multivariados e modelos 

mistos têm ganhado grande importância nos estudos genéticos, sendo aplicados, 

por exemplo, em avaliações de divergência genética (BIZARI et al., 2014; COSTA et 

al., 2006; OLIVEIRA et al., 2008), seleção de genótipos e progênies (DALLASTRA et 

al., 2014; VIANNA et al., 2013), estudos de adaptabilidade e estabilidade de 

genótipos (BORGES; SOARES; et al., 2010; GOMEZ et al., 2014; MAIA et al., 2006; 

MENDONÇA et al., 2007), na estimação de valores genotípicos e no estudo de 

parâmetros genéticos (DUARTE; VENCOVSKY; DIAS, 2001; LOPES et al., 2008).  

Considerando-se os aspectos positivos dos modelos mistos e das análises 

multivariadas, o presente estudo teve por objetivo selecionar genótipos superiores 

de soja, oriundos de cruzamentos entre linhagens convencionais e transgênicas 

(Roundup Ready®), procedendo-se conjuntamente os métodos REML/BLUP, análise 

de fatores e componentes principais. 
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2. REVISÃO DE LITERATURA 
 
 
2.1. Soja: de convencional à transgênica 
 

 

2.1.1. Importância, origem e disseminação 
 
 

A cultura da soja tem grande importância no sistema de produção brasileiro e 

mundial (KLAHOLD et al., 2006). Seus grãos são a principal fonte de óleo vegetal 

comestível e os farelos são amplamente utilizados na formulação de ração. 

Observa-se também, uma alta demanda para produção de proteína, que possui 

importantes propriedades nutricionais e funcionais. Estes fatos, quando somados, 

culminaram em aumento crescente da busca pelo produto e na multiplicação de 

áreas de sua lavoura (MENEGATTI; BARROS, 2007). Atualmente, a soja é 

amplamente cultivada nos Estados Unidos, Brasil, Argentina, China e Índia, onde os 

Estados Unidos destaca-se como líder e o Brasil como segundo maior produtor 

mundial (TETRAULT, 2014). 

A soja tem como centro de origem o continente asiático, mais precisamente a 

região da China Antiga, de onde se expandiu para outras partes da Ásia, por volta 

do século XI a.C. Há referências, que essa leguminosa constituía-se na base 

alimentar do povo chinês há mais de 5.000 anos, originando-se através do 

cruzamento natural entre duas espécies selvagens, em latitudes compreendidas 

entre 30º e 45ºN. Foi levada para ocidente a partir do século XVIII, quando em 1739 

foi introduzida experimentalmente na Europa, e disseminada, posteriormente, para a 

América do Norte e América do Sul (ALMEIDA et al., 1999; PRIOLLI et al., 2004; 

ROCHA, 2009). 

Embora a cultura fosse domesticada pela primeira vez na China, estando 

ausente do Continente Americano antes da colonização europeia, hoje, 80% da soja 

do mundo é cultivada em apenas três países da América: os Estados Unidos, Brasil 

e Argentina. Rendimentos de soja nestes três países têm aumentado de forma 

constante ao longo das duas últimas décadas. A tendência crescente deste 
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rendimento, juntamente com o aumento da área plantada de soja, praticamente 

dobrou a produção global de soja desde 1990 (AINSWORTH et al., 2012). 

O primeiro relato sobre o comportamento da soja no continente americano 

data de 1804 (ALMEIDA et al., 1999). No Brasil, a soja foi introduzida no final do 

século XIX (WYSMIERSKI; VELLO, 2013), desde então, e durante muitas décadas, 

foi cultivada somente em caráter experimental por algumas instituições de pesquisa 

(PRIOLLI et al., 2004). De 1882 até hoje, foi do Estado da Bahia para o Rio Grande 

do Sul, onde se iniciou como cultura forrageira, a partir daí, tornou-se uma 

importante cultura oleaginosa, sendo bastante valorizada (ROCHA, 2009).  

 

 

2.1.2. Melhoramento genético 
 
 

O melhoramento genético da soja é um processo contínuo de 

desenvolvimento de novas cultivares. Os programas de melhoramento possuem 

objetivos gerais e específicos, e buscam a solução das limitações reais ou potenciais 

das cultivares frente aos fatores bióticos e abióticos que interferem na produção da 

cultura. Grande parte da variabilidade genética desta cultura é mantida e conservada 

em Bancos de Germoplasma existentes em vários países orientais e ocidentais 

(ALMEIDA et al., 1999). 

No melhoramento genético convencional desta cultura estão envolvidos 

cruzamentos ou híbridos de polinização manual seguido pela seleção de genótipos, 

testes, e, finalmente, lançamento de uma variedade superior (SLEPER; SHANNON, 

2003). Hibridações são realizadas para desenvolver germoplasma com variabilidade 

genética e as populações segregantes são conduzidas por métodos tradicionais de 

melhoramento de plantas autógamas, para permitir a seleção e a avaliação de 

genótipos com as características agronômicas desejadas nas novas cultivares 

(ALMEIDA et al., 1999). 

Contudo, a soja apresenta cleistogamia, onde a polinização ocorre com o 

botão floral fechado. Esta característica pode ter um forte impacto na manutenção 

da homogeneidade e redução na variação genômica, para a espécie, a qual pode ter 
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sido ainda mais acentuada pelo processo de domesticação (LAM et al., 2010). Isto 

reflete, atualmente, no desenvolvimento de novas cultivares. 

Diversos programas de melhoramento genético contribuíram para o 

desenvolvimento de cultivares de soja de alto rendimento e adaptadas às diferentes 

condições agroclimáticas do Brasil (PRIOLLI et al., 2004) e do mundo. No início do 

século 20, nos Estados Unidos, as variedades de soja eram os tipos forrageiros, em 

grande parte. Essas variedades foram àquelas introduzidas da Ásia, as seleções 

dessas introduções ou cruzamentos naturais que surgiram através dessas 

introduções. Atualmente, o desenvolvimento de novas variedades melhoradas de 

soja, em programas de melhoramento modernos, é realizado através de viveiros fora 

de época nos trópicos, utilizando viveiros de inverno em Porto Rico, México, América 

Central e América do Sul e em outros lugares, para se obter duas, três ou mais 

gerações em uma única temporada. O uso de viveiros de inverno permite entrar na 

fase de testes antecipadamente, sendo possível liberar novas variedades mais cedo. 

Também, a seleção assistida por marcadores moleculares está sendo praticada, 

principalmente nas primeiras gerações de reprodução para avançar plantas com as 

características desejadas (SLEPER; SHANNON, 2003).  

Numa abordagem mais recente, a busca por genótipos superiores têm sido 

realizada através da Seleção Genômica Ampla, correlacionando dados fenotípicos 

com genotípicos. Estudos realizados com a cultura da soja permitiram, por exemplo, 

a associação de componentes da produção com variações alélicas, utilizando 

marcadores SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) (HAO et al., 2012). 

 No Brasil, a cultura da soja ganhou importância econômica durante os anos 

1970. As primeiras cultivares foram introduzidas a partir do Sul dos Estados Unidos, 

como por exemplo, Bragg, Davis e Lee. Com a crescente importância desta cultura, 

os melhoristas começaram a cruzar essas cultivares entre si e com outras fontes, 

obtendo as primeiras cultivares brasileiras, tais como Industrial, Santa Rosa e 

Campos Gerais (WYSMIERSKI; VELLO, 2013).  

Sabe-se que a soja é considerada como planta de dias curtos, estando 

grande parte da área mundial cultivada com essa cultura localizada em latitudes 

maiores que 30º, onde prevalecem condições de clima temperado. O Brasil 

representa uma exceção dentro desse contexto, onde a expansão da soja nas 
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baixas latitudes foi alavancada com o lançamento de cultivares com características 

agronômicas de melhor adaptação às condições edafoclimáticas dos trópicos. E, 

essa tecnologia, representada pelas sementes de ‘cultivares tropicais’, tem permitido 

a exploração da soja em regiões antes consideradas inaptas para o seu cultivo 

econômico. Consequentemente, o processo contínuo de recomendação de 

cultivares para as regiões de médias e baixas latitudes permitiu que extensas áreas 

da região tropical dos Cerrados fossem incorporadas ao processo produtivo agrícola, 

inclusive viabilizando a exploração econômica de outras espécies de culturas 

(ALMEIDA et al., 1999). 

Também, no Brasil, o melhoramento genético da soja tem sido direcionado 

para a obtenção de cultivares como fonte alternativa de combustível, sendo testado 

por instituições de pesquisa, como a Embrapa e várias Universidades, em diferentes 

cidades brasileiras (ROCHA, 2009). 

Em relação ao emprego da biotecnologia no melhoramento genético, é 

conhecido que esta tem sido utilizada pelo homem desde que as plantas e os 

animais foram domesticados pela primeira vez, há milhares de anos. Em seu sentido 

mais simplista, é a utilização genética de organismos vivos. Por isso, todas as 

variedades cultivadas atualmente, incluindo a soja, tiveram seu DNA manipulado. 

Mais recentemente, a biotecnologia implica em uma manipulação do DNA de 

organismos vivos, geralmente através do uso de engenharia genética, em que os 

genes são transferidos através de um vetor a partir de um organismo para outro, 

ignorando a reprodução sexual. Na soja, os métodos podem incluir a engenharia 

genética, tecnologia de DNA recombinante, fusão celular e a variação somaclonal 

(SLEPER; SHANNON, 2003). 

Logo, o cruzamento de diferentes genótipos que iniciaram transformando o 

comportamento primordial da soja – de rasteiro para arbustivo – culminou na 

incorporação de um gene exótico à soja, gene este que a torna apta a produzir 

novas substâncias e resistente ao princípio ativo do herbicida glifosato – Roundup 

Ready® (RR), além de insetos praga  (MENEGATTI; BARROS, 2007). 
No sistema de cultivo convencional, o glifosato é aplicado como dessecante e 

também na pós-emergência das plantas infestantes (ABREU; MATTA; 

MONTAGNER, 2008). A soja transgênica possibilita o uso do glifosato em pós-
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semeadura, que facilita o manejo das plantas daninhas, reduz despesas com tratos 

culturais e diminui impactos ao meio ambiente (BERTAGNOLLI; TILLMANN; 

VILLELA, 2006).  

A soja RR foi desenvolvida pela Companhia Monsanto na década de 1980, 

juntamente com a empresa Asgrow Seed (KLEBA, 1998; MENEGATTI; BARROS, 

2007). Foi inserido em células matrizes da soja um gene da Agrobacterium sp., 

através de bombardeamento de microprojéteis, dando origem a uma soja com dupla 

expressão da enzima 5-enolpiruvilchiquimato-3-fosfato sintase (EPSPS): uma 

original, que é desativada com a aplicação do herbicida e outra da Agrobacterium 

sp., que é tolerante ao herbicida (KLEBA, 1998). A enzima EPSPS mantém ativa a 

via biossintética de aminoácidos aromáticos  (BOHM et al., 2008), que geralmente, é 

inibida pela ação do glifosato. O gene codificador dessa enzima pode ser utilizado 

como marcador de fecundação cruzada, entre duas variedades puras e 

contrastantes (PEREIRA et al., 2007). 

As características de primeira geração introduzidas em variedades de soja, 

por meio da biotecnologia foram aquelas relacionadas à resistência a herbicidas, 

sendo a resistência ao glifosato a de maior impacto. Contudo, é importante ressaltar 

que a biotecnologia moderna, não visa a substituição da pesquisa clássica em 

melhoramento de plantas, mas o seu aperfeiçoamento e eficiência (SLEPER; 

SHANNON, 2003). 

 
 

2.2. Modelos mistos na seleção de genótipos 
 
 

Tanto o desenvolvimento de novas cultivares bem como a recomendação de 

novas variedades exige uma seleção a ser feita entre um conjunto maior de 

genótipos candidatos, buscando-se estimar valores genotípicos (PIEPHO et al., 

2008). Logo, o problema central do melhoramento genético é a predição dos valores 

genéticos dos vários candidatos à seleção, e esta predição necessita de 

componentes de variância conhecidos ou estimados com precisão (RESENDE, 

2004).  
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Anteriormente, pelo método dos quadrados mínimos, as covariâncias foram 

estimadas e interpretadas em termos da sua esperança matemática, resultando em 

componentes de variância. Para isso, algumas suposições tiveram que ser feitas: 

modelo de aditividade, distribuição normal dos dados, independência e 

homogeneidade dos erros. Atualmente, os componentes de variância e as variâncias 

dos efeitos aleatórios em modelos lineares mistos podem ser estimados diretamente 

no conjunto de dados, em que não é necessária para atender às premissas acima 

(CARVALHO; FRITSCHE NETO; GERALDI, 2008). 

Quando o modelo apresenta todos os demais efeitos fixos ele é denominado 

de modelo linear fixo; quando o modelo linear apresenta, além do erro experimental, 

outros efeitos aleatórios em comum com outros efeitos fixos, além da média, é 

denominado de modelo misto. Nos modelos lineares mistos, o êxito da modelagem 

está diretamente ligado às estruturas de variâncias e covariâncias das variáveis 

aleatórias que são explicadas por fatores aleatórios, após a eliminação dos efeitos 

fixos, e da caracterização dos efeitos residuais. Os modelos lineares, nos 

parâmetros, possuem pelo menos um efeito aleatório designado por erro 

experimental (PEREIRA; GRAVINA; THIÉBAUT, 2012). 

Os modelos mistos lineares fornecem a base para um grande segmento da 

análise estatística dos dados, e este tem sido um dos tópicos mais desenvolvidos e 

pesquisados em estatística. Sua evolução resultou em grande parte da investigação 

em aplicações de ciências agrárias e de saúde, combinados com os avanços da 

computação (LITTELL, 2002). 

O modelo misto de seleção foi apresentado por Henderson, em 1973, porém, 

muito antes havia sido concebido por ele mesmo por volta de 1949, quando era 

aluno da disciplina de Matemática e estatística, ministrada por Mood, ao resolver um 

problema estatístico simples, utilizando a melhor predição linear não viesada (BLUP) 

(RESENDE, 2004, 2007a). No BLUP, a média populacional é a mesma para todos 

os tratamentos genéticos, uma vez que, em termos de processo de estimação, se 

trata de uma mesma população (GONÇALVES; FRITSCHE NETO, 2012). 

Por sua vez, o procedimento REML foi criado pelos pesquisadores ingleses 

Desmond Patterson e Robin Thompson em 1971, e hoje se constitui na metodologia 

padrão para a análise estatística em uma grande gama de aplicações. O REML é 
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uma generalização da ANOVA para situações mais complexas. Para situações 

simples, com balanceamento experimental, os dois procedimentos são equivalentes, 

mas para as situações mais complexas encontradas na prática, a ANOVA é um 

procedimento apenas aproximado (RESENDE, 2004, 2007a). 

Tem-se, assim, o procedimento ótimo de predição de valores genéticos, como 

sendo o BLUP e o procedimento ótimo de estimação de componentes de variância, 

como sendo o REML. As principais vantagens práticas do REML/BLUP são: permite 

a comparação de indivíduos ou variedades através do tempo (gerações, anos) e 

espaço (locais, blocos); permite a simultânea correção para os efeitos ambientais, 

estimação de componentes de variância e predição de valores genéticos; permite 

lidar com estruturas complexas de dados (medidas repetidas, diferentes anos, locais 

e delineamentos); pode ser aplicado a dados desbalanceados e a delineamentos 

não ortogonais. No caso de dados desbalanceados, a ANOVA conduz a imprecisas 

estimativas de componentes de variância e consequentemente a predições não 

acuradas de valores genéticos (RESENDE, 2004; STURION; RESENDE, 2010). 

Além disso, a utilização de modelos mistos para estimação de parâmetros 

melhora o entendimento de mecanismos genéticos, é necessária para predição de 

valores genéticos (índice de seleção/ BLUP) e para aperfeiçoar programas de 

melhoramento e a predição de respostas (GONÇALVES; FRITSCHE NETO, 2012). 

Os preditores BLUP e estimadores REML são usados nas várias situações 

associadas aos diferentes delineamentos experimentais. Numerosos protocolos de 

estudo e projetos de pesquisa experimentais e observacionais produzem dados para 

os quais os modelos mistos são apropriados, tais como: blocos ao acaso, látice, 

linha e coluna, blocos aumentados. São usados também associados aos vários 

delineamentos de cruzamentos, tais como progênies de polinização aberta, 

cruzamentos dialélicos, fatoriais, hierárquicos e testes clonais. O BLUP também tem 

sido importante na predição de híbridos simples de milho e de outras espécies. Os 

delineamentos mais complexos como os dialélicos e fatoriais permitem uma grande 

gama de inferências, tais quais aquelas sobre os efeitos aditivos (capacidade geral 

de combinação), efeitos de dominância e da capacidade específica de combinação 

bem como suas variâncias, tanto em nível individual quanto ao nível de famílias 

(LITTELL et al., 2006; RESENDE, 2002; RESENDE, 2004). 
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Também, os delineamentos de cruzamentos associados à autofecundações 

podem ser analisados via REML/BLUP. Em espécies autógamas é comum a 

avaliação, em várias gerações de autofecundação, de linhagens obtidas a partir de 

cruzamentos entre dois genitores divergentes. E, em espécies de reprodução 

vegetativa (como a cana-de-açúcar e espécies forrageiras) o procedimento BLUP é 

o ideal na seleção de indivíduos para clonagem na fase inicial do melhoramento, 

considerando simultaneamente as informações do indivíduo, da família, do 

delineamento experimental e do parentesco entre famílias e genitores (RESENDE, 

2004). 

No caso da análise de modelos mistos com dados desbalanceados, os efeitos 

do modelo não são testados via testes F, tal como se faz no método de análise de 

variância. Nessa situação, para os efeitos aleatórios, o teste cientificamente 

recomendado é o teste da razão de verossimilhança (LRT). Para os efeitos fixos, um 

teste F aproximado pode ser usado. Um quadro similar ao quadro de análise de 

variância pode ser elaborado, sendo denominado análise de deviance (ANADEV), e 

é estabelecido segundo os seguintes passos (RESENDE, 2007b; STURION; 

RESENDE, 2010): 

a) Obtenção do logaritmo do ponto de máximo da função de verossimilhança 

residual (L) para modelos com e sem o efeito a ser testado; 

b) Obtenção da deviance D = -2 Log L para modelos com e sem o efeito a ser 

testado; 

c) Obtenção da diferença entre as deviances para os modelos sem e com o 

efeito a ser testado, alcançando a razão de verossimilhança (LR); 

d) Teste via LRT da significância dessa diferença usando o teste qui-quadrado 

com 1 grau de liberdade. 

 
 

2.3. Abordagens multivariadas 
 
 

A análise multivariada se refere ao conjunto de técnicas estatísticas que 

analisam simultaneamente múltiplas medidas sobre indivíduos ou objetos de 
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investigação. Qualquer análise simultânea de mais do que duas variáveis pode ser 

considerada, a princípio, como multivariada (HAIR et al., 2007). 

Os métodos estatísticos que são descritos em textos básicos são na maioria 

métodos univariados, tratando somente da análise de variação em uma única 

variável. Por outro lado, a grande vantagem se avaliar muitas variáveis relacionadas 

simultaneamente, está em considerá-las igualmente importantes, pelo menos 

inicialmente (MANLY, 2008). 

Técnicas de análise multivariada são muito úteis na análise experimental, 

principalmente nas áreas de biometria (incluindo agrometria), psicometria, 

quimiometria e tecnometria (RESENDE, 2007a), isso, porque existem vários 

métodos de análises, com finalidades bem diversas entre si. Consequentemente, o 

passo inicial é saber que conhecimento se pretende gerar, ou seja, que tipo de 

hipótese se quer gerar a respeito das observações (VICINI; SOUZA, 2005). 

Dentre os métodos multivariados existentes, a “análise de componentes 

principais” é uma ferramenta que ajuda a reduzir o número de variáveis que 

necessitam ser consideradas a um número menor (chamados de componentes 

principais) os quais são combinações lineares das variáveis originais. A “análise de 

fatores” tem por objetivo estudar a variação em uma quantidade de variáveis 

originais usando um número menor de variáveis índices ou fatores (MANLY, 2008). 

No melhoramento genético, métodos multivariados têm sido aplicados na 

predição da diversidade genética. A escolha da técnica baseia-se na precisão 

desejada pelo pesquisador, bem como na facilidade da análise e na forma como as 

observações foram obtidas (BEZERRA NETO et al., 2010). Como exemplo, tem-se: 

análise de dissimilaridade, análise de componentes principais, variáveis canônicas e 

métodos de agrupamento como Tocher, UPGMA (Unweighted Pair Group Method 

with Arithmetic Mean), vizinho mais próximo e vizinho mais distante (SOUSA, 2011). 

 Análises multivariadas vêm sendo aplicadas, também, para estudo de 

múltiplos caracteres e em múltiplos experimentos, na avaliação da interação 

genótipo por ambiente. Como por exemplo, tem-se o AMMI (Additive Main effects 

and Multiplicative Interaction) e GGE Biplot (Genotype plus Genotype by 

Environment), que são os mais aplicados no melhoramento de plantas. Ainda, é 

possível realizar estudos utilizando abordagem multivariada e modelos mistos, 
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considerando os efeitos genotípicos como aleatórios. O modelo FAMM (Fator 

Analítico Multiplicativo Misto) e a técnica PCA (PCAM models – Principal Component 

Analysis under Mixed models) são exemplos dessa combinação (PEIXOUTO, 2013; 

RESENDE, 2007a). 
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3. MATERIAL E MÉTODOS 
 
 
3.1. Material genético, local do experimento e características agronômicas 
 
 

O presente estudo foi realizado por meio da avaliação de populações 

segregantes de soja provenientes do cruzamento entre linhagens convencionais 

pertencentes à Faculdade de Ciências Agrárias e Veterinárias/UNESP, Campus 

Jaboticabal, que são genótipos amplamente adaptados, e cultivares comerciais 

portadoras do gene RR, do grupo MSOY RR. A listagem dos cruzamentos e 

genitores utilizados para formação das populações encontra-se na Tabela 1. 

 

 

Tabela 1. Genealogias de cruzamentos realizados entre genitores convencionais e 
portadores do gene de resistência ao glifosato (RR), com os respectivos 
números atribuídos a cada cruzamento. Jaboticabal, SP. 

Número do 
cruzamento 

Genitor convencional 
UNESP/FCAV  Genitor RR  

Monsoy 
C1 JAB.04-1/5A4D X M 7639 RR 
C2 JAB.04-1/5A4D X M 8230 RR 
C3 JAB.04-1/5A4D X M 8360 RR 
C4 JAB.04-1/5A4D X M 8921 RR 
C5 JAB.03-3/1C3D x M 7211 RR 
C6 JAB.03-3/1C3D x M 7578 RR 
C7 JAB.03-3/1H1D x M 7578 RR 
C8 JAB.03-3/1H1D x M 7908 RR 
C9 JAB.03-3/1H1D x M 8336 RR 
C10 JAB.03-3/1H2D x M 7211 RR 
C11 JAB.03-3/1H2D x M 7639 RR 
C12 JAB.03-3/1H2D x M 7908 RR 
C13 JAB.03-3/1H2D x M 8336 RR 
C14 JAB.03-3/1H2D x M 8360 RR 
C15 JAB.01-21/4M1D x M 7639 RR 
C16 JAB.01-21/4M1D x M 8230 RR 
C17 JAB.01-21/4M1D x M 8336 RR 
C18 JAB.05-5/4A2D x M 7578 RR 
C19 JAB.05-5/4A2D x M 7908 RR 
C20 JAB.05-5/4A2D x M 8221 RR 
C21 JAB.05-1/5C3B x M 7211 RR 
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Continuação Tabela 1 

Número do 
cruzamento 

Genitor 
convencional 
UNESP/FCAV 

 Genitor RR  
Monsoy 

C22 JAB.05-1/5C3B x M 7639 RR 
C23 JAB.05-1/5C3B x M 8211 RR 
C24 JAB.05-1/5C3B x M 8336 RR 
C25 JAB.05-1/5C3B x M 8360 RR 
C26 JAB.05-8/2D3C x M 7211 RR 
C27 JAB.05-8/2D3C x M 7636 RR 
C28 JAB.05-8/2D3C x M 7908 RR 
C29 JAB.05-8/2D3C x M 8336 RR 
C30 JAB.06-2/3I3D x M 8230 RR 
C31 JAB.06-2/3I3D x M 8236 RR 
C32 JAB.06-2/2C1D x M 7211 RR 
C33 JAB.02-26/1K1B x M 7211 RR 
C34 JAB.02-30/1G4A X M 8360 RR 
C35 JAB.02-3/6A4D X M 7211 RR 
C36 JAB.02-3/6A4D X M 8360 RR 
C37 JAB.02-3/6A4D-1 X M 8360 RR 

 

 

Na geração F6, 202 genótipos de soja foram avaliados em um ensaio no ano 

agrícola 2013/2014, na área experimental da Fazenda de Ensino, Pesquisa e 

Extensão - FEPE da Faculdade de Ciências Agrárias e Veterinárias/UNESP, campus 

de Jaboticabal, SP. Utilizou-se o delineamento experimental de blocos aumentados 

de Federer, com parcelas compostas por fileiras de 5 m de comprimento, com 

espaçamento entre linhas de 0,45m. Quatro cultivares padrões foram utilizadas 

como testemunhas intercalares, sendo duas convencionais (‘CODETEC-216’ e 

‘Vmax’) e duas portadoras do gene RR (‘BMX-Força RR’ e BRS ‘Valiosa RR’). 

Foram avaliadas as seguintes características agronômicas, em seis plantas 

por parcela, nos estádios R1-R2: 

a) Número de dias para florescimento (NDF) - definido como o período entre a data 

de emergência das plantas até a data em que estavam apresentando 50% das flores 

abertas; 

b) Altura da planta no florescimento (APF) - obtido pela distância do colo da planta 

até o ápice da haste principal, em centímetros (cm). 

No estádio R8 foram avaliadas as seguintes características: 
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a) Número de dias para a maturidade (NDM) (FEHR; CAVINESS, 1977) - período 

compreendendo o período entre a data da semeadura e a data em que 50% das 

plantas da área útil se encontravam com 95% das vagens maduras;  

b) Altura da planta na maturidade (APM) - distância da haste principal entre o colo 

e a inserção da vagem mais distal, expressa em centímetros (cm);  

c) Altura de inserção da primeira vagem (AIV) - distância desde a superfície do solo 

até a inserção da primeira vagem, expressa em cm;  

d) Acamamento (AC) - avaliado através de uma escala de notas visuais, variando 

de 1 (todas as plantas eretas) a 5 (todas as plantas acamadas);  

e) Valor agronômico (VA) - avaliado através de uma escala de notas visuais, a qual 

varia de 1 (plantas com características agronômicas ruins) a 5 (plantas com ótimas 

características agronômicas), sendo a nota atribuída representativa de um conjunto 

de caracteres visuais adaptativos: arquitetura da planta, quantidade de vagens 

cheias, vigor e sanidade da planta, debulha prematura das vagens e retenção foliar 

na maturação; 

f) Número de ramos por planta (NR) - número total de ramos unidos à haste 

principal da planta;  

g) Número de nós por planta (NN) - contagem do número de internódios presentes 

na planta;  

h) Número de vagens por planta (NV) - número total de vagens por planta com 

sementes formadas; 

i) Produção de grãos (PG) - caráter obtido através do peso dos grãos das plantas 

individuais avaliadas, após a colheita, beneficiamento das plantas e posterior 

secagem dos grãos (até a umidade de 13%), sendo expressa em gramas por planta;  

j) Peso de cem sementes (PCS) - obtido por meio da pesagem de quatro amostras 

de cem sementes, através de uma balança de precisão de um grama. 

 

 

3.2. Análises estatístico-genéticas 
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 Foi realizada análise confirmatória das populações segregantes em estudo, 

procedendo-se os testes de normalidade de Shapiro e Wilk, utilizando os PROC’s 

UNIVARIATE e TRANSREG no software SAS 9.3 (SAS INSTITUTE, 2011). 

 

 

3.2.1. Estimativa de parâmetros genéticos por meio de modelo misto 
 
 

Os parâmetros genéticos foram estimados via REML (máxima 

verossimilhança restrita), sendo as médias genotípicas (geração F6) ajustadas e 

estimadas pelo procedimento BLUP (melhor predição linear não viesada).  

Procedeu-se o teste de razão de verossimilhança (LRT), a ANADEV, para as 

características avaliadas no experimento, sendo a significância verificada pelo teste 

do Qui-quadrado a 5% e 1% de probabilidade (NELDER; WEDDERBURN, 1972). 

Considerando-se o delineamento experimental em blocos aumentados de 

Federer, os dados foram analisados matricialmente com o seguinte modelo 

estatístico (RESENDE, 2007b): � = �� � �� + �	 + 
 

Onde: y é o vetor de dados; f é o vetor dos efeitos assumidos como fixos 

(média geral); g é o vetor dos efeitos genotípicos (assumidos como aleatórios); b é o 

vetor dos efeitos ambientais de blocos (assumidos como aleatórios); e é o vetor de 

erros ou resíduos (aleatórios); X, Z e W representam as matrizes de incidência para 

os referidos efeitos (f, g, e e, respectivamente). 

A distribuição e estruturas de médias e variâncias são dadas a seguir, 

conforme BARRETO e RESENDE (2011): 

� ���
� =  ���000 �;  ��� ��
� =  ���� 0 00 ��� 00 0 ���� 
As equações de modelo misto para o modelo adotado são (BARRETO; 

RESENDE, 2011): 
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� �′� �′� �′��′� ��� + ��! �′�′� �′� ��� + ����� ���"#
#� =  ��������′�� 

Em que: �! = $%&$'& = !()'&(	&)'&  ;  �� = $%&$*& = !()'&(	&	&  

ℎ�� = herdabilidade de parcelas individuais. �� = coeficiente de determinação dos efeitos de blocos. ��� = variância genotípica entre linhagens. �	� = variância entre blocos. �-� = variância residual entre parcelas. 

As análises estatísticas para modelos mistos foram realizadas, utilizando-se o 

procedimento para análise linear PROC MIXED (SAS INSTITUTE, 2011). 

 

 

3.2.2. Seleção de genótipos por meio de análises multivariadas 
 

 

Considerando a estrutura de dependência contida nos conjunto original das 

características avaliadas, a seleção de genótipos foi feita por abordagens 

envolvendo técnicas estatísticas exploratórias multivariadas. Adotou-se a técnica 

multivariada conhecida por análise de fatores, procedendo o método de 

componentes principais, calculado a partir da matriz de correlações. No presente 

estudo, utilizou-se como método de rotação dos fatores varimax. 

O modelo para a análise de fatores geral é descrito (MANLY, 2008): �. = �.!/! + �.�/� + ⋯ + �.2/2 + 
. 
Em que: �. é o i-ésimo escore do teste com média zero e variância unitária; �.! a �.2 são as cargas dos fatores para o i-ésimo teste; /! a /2 são m fatores 

comuns não correlacionados, cada um com média zero e variância unitária; e 
. é 
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um fator específico somente para o i-ésimo teste que não é correlacionado como 

qualquer dos fatores comuns e tem média zero. 

Um processo é identificado no fator, segundo as características com cargas 

mais representativas (acima de 0,50). Os processos, identificados nos fatores, 

podem ser denominados como processos agronômicos de seleção. 

As características consideradas no processamento da análise de fatores 

foram as médias genotípicas estimadas pelo procedimento BLUP, das 

características NDF, APF, NDM, APM, AIV, AC, VA, NR, NN, NV, PG e PCS, na 

geração F6 estudada.  

A discriminação dos genótipos, considerando todas as características, e 

depois para cada processo individual, foi feita por análise de componentes 

principais. Verificou-se as seguintes propriedades (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 

2012): 

a) 3.4 como um componente principal, onde: 3.4 = �!5.! + ��5.� + ⋯ + �65.6 

b) 3.4 como outro componente principal, onde: 3.4 = �!5.! + ��5.� + ⋯ + �65.6 

e 

7 �4�4 = 7 �4�4 = 1 

7 �4�44 = 0  
  Ou seja, os componentes são não correlacionados. 

c) Em todos os componentes, 3.! apresentou a maior variância, 3.� a segunda 

maior, e assim sucessivamente. 

Em que: 5.! é a média padronizada do j-ésimo caráter (j = 1, 2, ..., n) avaliada 

no i-ésimo genótipo (i = 1, 2, ..., p) e R a matriz de correlações entre os caracteres, 

com base nos valores genotípicos. 

Utilizou-se o critério de Kaiser (1958) na seleção dos componentes principais, 

onde somente são considerados os autovalores acima da unidade, pois são os que 

geram componentes com quantidade relevante da informação original. 
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Em cada gráfico biplot, resultante da análise de componentes principais, 

foram geradas duas elipses: uma elipse com diâmetro menor, entre -2 e 2 (α ≈ 5%), 

e outra com diâmetro maior, entre -4 e 4 (α < 0.01). Os genótipos localizados fora de 

cada elipse foram considerados genótipos com propriedades específicas para 

seleção. 

Após a padronização das variáveis (média = 0 e variância = 1), as análises 

foram processadas com o auxílio do software computacional STATISTICA versão 7 

(STATSOFT, 2004). 
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4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
 

A análise da deviance, ANADEV (NELDER; WEDDERBURN, 1972), detectou 

diferenças significativas pelo teste do Qui-quadrado (LRT), a 1% de probabilidade, 

para as seguintes características agronômicas: número de dias para o florescimento 

(NDF), altura de planta no florescimento (APF), altura da planta na maturação 

(APM), altura da inserção da primeira vagem (AIV), número de nós (NN), número de 

vagens (NV), produção de grãos (PG) e peso de cem sementes (PCS) (Tabela 2). 

Isto indica uma alta variabilidade para a população em estudo, em relação a essas 

características. Também, indica que os componentes da variância são 

significativamente diferentes de zero, bem como seus respectivos coeficientes de 

determinação (RESENDE, 2007a). Houve destaque para PG e NV que 

apresentaram maiores variações (LRT= 62,9 e LRT= 53,3, respectivamente). 

Contudo, as características agronômicas número de dias para a maturação 

(NDM), acamamento (AC), valor agronômico (VA) e número de ramos (NR), não 

foram significativas pelo teste do Qui-quadrado a 5% de probabilidade (Tabela 2). 

Este resultado pode indicar um estreitamento da variação genética, como resultado 

de menor divergência entre os parentais, sendo pouco contrastantes para as 

características analisadas. Foi observado no presente estudo são os valores LRT= 

0, para as variáveis NDM, AC e NR, que corresponde à ausência de variabilidade 

genética. 

Para o caráter NDF, que apresentou variabilidade, tal fato pode ter sido 

devido à presença de cultivares mais precoces e mais tardias na elaboração dos 

cruzamentos, tendo tal caráter, igual importância a NDM, que foi não significativo. 

Ressalta-se que, a estimativa da data de florescimento e de outros estádios de 

desenvolvimento em soja é bastante relevante para o manejo da cultura, como 

também para uso em modelos de crescimento e produção. Tais informações podem 

colaborar no manejo da cultura em situações adversas, como falta de água e 

acamamento (RODRIGUES et al., 2001). Logo, de acordo com as condições 

climáticas da região, torna-se possível escalonar o plantio e a colheita (ALMEIDA; 

PELUZIO; AFFÉRRI, 2011). 
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Tabela 2. Análise de deviance (ANADEV) das variáveis agronômicas avaliadas no 
experimento com populações de soja na geração F6. Jaboticabal, SP, 
2013/2014. 

  NDF(1)       APF(2)  
Efeito Deviance LRT  Efeito Deviance LRT 
Genótipo 1571,9+ 8,6**  Genótipo 1868,1+ 7,7** 
Modelo 1563,3   Modelo 1860,4  
  NDM(3)      APM(4)  
Efeito Deviance LRT  Efeito Deviance LRT 
Genótipo 1681,9+ 0  Genótipo 1986,2+ 21,5** 
Modelo 1681,9   Modelo 1964,7  
 AIV(5)    AC(6)  
Efeito Deviance LRT  Efeito Deviance LRT 
Genótipo 1430,1+ 11**  Genótipo 532,5+ 0 
Modelo 1419,1   Modelo 532,5  
  VA(7)     NR(8)  
Efeito Deviance LRT  Efeito Deviance LRT 
Genótipo 605,4+ 3  Genótipo 954+ 0 
Modelo 602,4   Modelo 954  
  NN(9)     NV(10)  
Efeito Deviance LRT  Efeito Deviance LRT 
Genótipo 1182,8+ 14,5**  Genótipo 2347,5+ 53,3** 
Modelo 1168,3   Modelo 2294,2  
  PG(11)     PCS(12)  
Efeito Deviance LRT  Efeito Deviance LRT 
Genótipo 1765,3+ 62,9**  Genótipo 1018,3+ 21,3** 
Modelo 1702,4   Modelo 997  
(1)Número de dias para o florescimento; (2)Altura da planta no florescimento (cm);(3)Número de dias 
para a maturidade; (4)Altura da planta na maturidade (cm);(5)Altura de inserção da primeira vagem 
(cm);(6)Acamamento; (7)Valor agronômico;(8)Número de ramos; (9)Número de nós; (10)Número de 
vagens; (11)Produção de grãos (g.planta-1); (12)Peso de cem sementes (g.planta-1). 
**LRT (teste de razão de verossimilhança) − Qui-quadrado tabelado: 3,84 e 6,63 para os níveis de 
significância de 5% e 1%, respectivamente.  
+Deviance do modelo ajustado sem o referido efeito. 
 

 

 A avaliação de APF está associada com a busca de cultivares mais precoces 

e com boa produtividade. Genótipos que apresentam maior altura no florescimento 

tendem a apresentar maiores produtividades e em ciclos mais curtos, caso possuam 

menores NDF. Carvalho et al. (2002) relataram que essa variável pode auxiliar na 

seleção para produtividade, sendo muito eficiente na seleção de linhagens mais 

produtivas. Observaram também que APM apresentou correlações positivas com 



22 

produtividade, porém APF apresentou valores ligeiramente superiores de 

correlações com produtividade. 

Por sua vez, a AIV (altura da inserção da primeira vagem) ideal para a maioria 

das condições das lavouras de soja, está em torno de 15,0 cm, embora colhedoras 

mais modernas possam efetuar boa colheita com plantas apresentando primeira 

vagem a 10,0 cm (ROCHA et al., 2012). Contudo, é uma característica que não tem 

apresentado correlações significativas com produção de grãos (MUNIZ et al., 2002). 

Em relação à NN (número de nós) e NV (número de vagens), estudos têm 

demonstrado correlações positivas com produção de grãos (ARSHAD; ALI; 

GHAFOOR, 2006; DALCHIAVON; CARVALHO, 2012; MUNIZ et al., 2002), 

contribuindo também, na seleção indireta de genótipos. 

As características PG e PCS são bastante correlacionadas (ARSHAD; ALI; 

GHAFOOR, 2006), onde PG é a produção individual da planta e PCS está 

relacionada com o vigor das sementes e consequentemente da planta, sendo, 

também, um componente de produção. 

Para as características estudadas, buscam-se genótipos com maiores PG, 

maiores VA, mais precoces (menores NDF e NDM), resistentes ao acamamento 

(AC= 1), com APM variando de 0,80 a 1,0 m e com AIV maior ou igual a 10,0 cm. 

Para as demais características (NDF, APF, NR, NN, NV e PCS), busca-se através 

dessas potencializar a seleção de genótipos, através das correlações entre essas 

com as outras características de maior importância. 

Pela estimativa dos parâmetros genéticos e das médias genotípicas das 

características avaliadas, via REML/BLUP, pode-se observar coeficientes de 

variação genético (CVg) e ambiental (CVe), variando de 0,83 a 92,0% e 6,70 a 

69,5%, respectivamente (Tabela 3). A relação CVg/CVe apresentou-se para as 

variáveis NDF, APF, APM, AIV,  NN, NV, PG e PCS valores maiores que a unidade. 

Exceto, porém, para as variáveis que se mostraram, pela análise da deviance (teste 

do Qui-quadrado), não significativas: NDM, AC, VA e NR. Esses resultados podem 

indicar baixa precisão experimental ou maior número de genes controlando a 

característica e, por serem menores que a unidade, indica condições pouco 

favoráveis para a seleção de genótipos para essas características (MISTRO et al., 

2004).  
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Os coeficientes de herdabilidade (ℎ�) estimados foram baixos para todas as 

características estudadas, sendo este um aspecto não desejado dentro do programa 

de melhoramento. Esse é um parâmetro que demonstra o potencial para seleção 

dentro de experimentos (BORGES; FERREIRA; et al., 2010). Contudo, os valores 

aqui apresentados foram obtidos pelo método REML, que evita a superestimação da ℎ�. 

No geral, o que se observou no presente estudo é a presença de variáveis 

que isoladas apresentam pouca ou nenhuma variabilidade que caracterize uma 

seleção genotípica, bem como estimativas de herdabilidade muito baixas, 

considerando cada uma individualmente, principalmente, para as características 

agronômicas de importância para a cultura da soja (NDM, VA e AC). 

Consequentemente, os ganhos genéticos obtidos serão baixos, devido à população 

em estudo ter sido submetida a vários processos seletivos, o que torna difícil a 

escolha por índice de seleção de genótipos. Mesmo com isso, a análise de fatores e 

componentes principais identificaram genótipos específicos e importantes para o 

programa de melhoramento. 

Na Tabela 4, estão apresentados os resultados da análise de fatores, sendo 

caracterizados três processos agronômicos com padrões distintos na seleção de 

genótipos, de acordo com a aptidão das informações das características agindo em 

conjunto no processo. 

O primeiro fator (F1), responsável por 29,08% da variabilidade original, 

identificou um processo que agregou somente características de produção. Neste 

processo, NV, NR e PG se associam diretamente e inversamente com AIV. O 

segundo fator (F2), responsável por 29,74% da variabilidade remanescente, 

identificou um processo que agregou as características NDF, APF, NDM, APM e NN, 

associadas ao ciclo e ao porte das plantas e que se associam diretamente. O 

terceiro fator (F3), responsável por 12,77% da variabilidade remanescente, 

identificou um processo que agregou as características PCS (componente de 

produção), AC (acamamento), associadas de forma direta, e inversamente à VA 

(escore visual da qualidade do genótipo). 
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Tabela 4. Fatores e respectivas cargas fatoriais após rotação dos eixos fatoriais pelo 

método varimax para características estudadas em populações de soja 
na geração F6. Jaboticabal, SP, 2013/2014. 

Variáveis agronômicas 
Cargas fatoriais após rotação* 

F1 F2 F3 
Altura de inserção da primeira vagem (AIV; cm) 0,5769 0,2407 0,0187 
Número de vagens (NV) -0,9209 0,1039 0,0882 
Número de ramos (NR) -0,7949 -0,2283 0,0048 
Produção de grãos (PG; g.planta-1) -0,8676 -0,1302 0,1318 
Número de dias para o florescimento (NDF) 0,1668 0,7458 -0,1196 
Altura da planta no florescimento (APF; cm) 0,2788 0,674 -0,1585 
Número de dias para a maturidade (NDM) 0,208 0,5556 0,225 
Altura da planta na maturidade (APM; cm) 0,1294 0,8198 -0,038 
Número de nós (NN) -0,1803 0,7597 0,0621 
Peso de cem sementes (PCS; g.planta-1) 0,1565 -0,2682 0,5449 
Acamamento (AC) -0,1747 0,3775 0,6284 
Valor Agronômico (VA) 0,2998 0,2314 -0,6812 
Variância explicada (%) 29,08 29,74 12,77 
*F1= primeiro fator; F2= segundo fator; F3= terceiro fator. 
 
 

No gráfico biplot, gerado pela análise de componentes principais (Figura 1), 

vê-se que o processo formado por AIV, NV, NR e PG, discrimina os genótipos 

quanto à produção de grãos. Os genótipos localizados à esquerda em CP1, na parte 

externa da elipse maior, possuem maior produção, embora apresentem menor AIV 

(1, 50, 88, 165, 171, 172, 189 e 196) contrastando com o genótipo 36, localizado à 

direita, que é menos produtivo e que possui maior altura de inserção da primeira 

vagem. 

Observa-se, no biplot da Figura 2, que o segundo processo (NDF, APF, NDM, 

APM e NN), à direita de CP1, na parte externa da elipse maior, discrimina o genótipo 

126, com maior APF e NDM, contrastando com o genótipo 152, localizado à 

esquerda. O genótipo 184 também se localiza na região externa da elipse maior, 

caracterizado por menor NDF, APF e NDM e maior APM e NN. Busca-se genótipos 

mais precoces e altura variando de 0,80 a 1,0 m e o genótipo 152 o que mais se 

aproxima destas condições. 

 



26 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Análise de componentes principais das características do primeiro 
processo agronômico de seleção, avaliadas em populações de soja na 
geração F6. Jaboticabal, SP, 2013/2014. 

 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
Figura 2. Análise de componentes principais das características do segundo 

processo agronômico de seleção, avaliadas em populações de soja na 
geração F6. Jaboticabal, SP, 2013/2014. 
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No biplot da Figura 3, à esquerda em CP1, na região compreendida entre as 

duas elipses, estão os genótipos 4, 26, 47, 56, 78, 94, 101, 112, 119 e 139, 

considerados como tendo propriedades específicas: mais acamados, com maiores 

PCS e menor escore visual. Dentre eles, se destacam os genótipos 4 e 139. Em 

contraste, os genótipos 31, 36, 40, 79, 126, 147 e 169 possuem boas características 

visuais, baixo AC, porém com menores PCS. O genótipo 118 possui alto valor de 

PCS, menor AC, no entanto baixo VA. 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 3. Análise de componentes principais das características do terceiro 
processo agronômico de seleção, avaliadas em populações de soja na 
geração F6. Jaboticabal, SP, 2013/2014. 

 
 

Uma análise de componentes principais, sem separação de processos foi 

processada com todas as variáveis, buscando também genótipos específicos (Figura 

4). Observa-se uma discriminação em CP1, na região externa à maior elipse, dos 

genótipos 36, 37, 126 e 179, caracterizados por maior valor de NDF, APF, NDM, 

APM, NN, AC, AIV e VA e menor produção de grãos. Em contraste, os genótipos 1, 

50, 88, 152, 165, 171, 172, 183 e 196 possuem maior produção de grãos, sendo 
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mais precoces, baixa estatura, mais resistentes ao acamamento e com valores 

menores para AIV e VA. 

 

 

 
 
Figura 4. Análise de componentes principais das características avaliadas em 

populações de soja na geração F6. Jaboticabal, SP, 2013/2014. 
 

 
 Considerando-se as características desejáveis no programa de melhoramento 

de soja, além da seleção dos genótipos mais produtivos, deve-se considerar 

também a escolha de genótipos mais precoces e de estaturas que não 

comprometam seu porte ereto. Contudo, corre-se o risco de selecionar genótipos 

com características agronômicas ruins, desde que não use ferramentas adequadas, 

com menores escores para VA, bem como menores alturas de inserção da vagem, o 

que não é desejado, pois são características apreciadas na seleção de genótipos. 

 Na Tabela 5 encontram-se as médias genotípicas dos genótipos 

discriminados pela análise de componentes principais, considerando-se a seleção a 

favor das características desejáveis no programa de melhoramento. Das variáveis 

agronômicas do processo 1, apenas NR é uma característica com pouca 

variabilidade, mas, que se encontra associada positivamente com PG. Para as 
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características do processo 2, NDM não apresenta variabilidade, apresentando-se 

com média constante para os genótipos; porém, essa característica está associada 

positivamente com NDF, que apresenta variabilidade nesse estudo. No processo 3, 

AC não apresenta variabilidade genética, enquanto VA apresenta-se com pouca 

variabilidade. 
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Objetivando atender as necessidades do programa de melhoramento para a 

região de estudo, foram selecionados os genótipos, apresentados na Figura 4, com 

base nas variáveis do processo 1, uma vez que a seleção desses implicará em 

genótipos com bons componentes de produção, mais precoces e com menores 

portes. A seleção contrária à AIV e VA não comprometerá de forma negativa a 

escolha dos genótipos, pois além da baixa variabilidade observada em VA, 

indicando que as variações fenotípicas são em grande maioria causas de efeitos 

ambientais, nos genótipos selecionados, observa-se média de AIV acima do 

desejável para a cultura da soja. 
 Nas Tabelas 6, 7, 8 e 9 estão apresentadas as médias dos genótipos mais 

específicos, selecionados nas regiões externas às elipses, em comparação com a 

média geral observada para as características agronômicas avaliadas. As médias de 

cada genótipo são apresentadas para seleção através dos processos 1, 2, e 3, bem 

como para a análise simultânea das características.  
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5. CONCLUSÕES 
 
 

As características número de dias para o florescimento, altura da planta no 

florescimento, altura da planta na maturidade, altura da inserção da primeira vagem, 

número de nós, número de vagens, produção de grãos e peso de cem sementes são 

adequadas ao processo seletivo, por apresentaram maiores variabilidades 

genéticas. 

Foram identificados três processos agronômicos indicados na seleção de 

genótipos, permitindo a identificação de genótipos com propriedades específicas. 

A estratégia de seleção contendo as variáveis altura da inserção da primeira 

vagem, número de ramos, número de vagens, número de nós e produção de grãos 

permitiu a seleção de genótipos de soja com bons componentes de produção, mais 

precoces, de menores portes e com resistência ao acamamento. 
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