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RESUMO 

O desenvolvimento de cultivares de soja não transgênica adaptadas a diferentes condições 

ambientais é importante para atender nichos específicos de mercado e ampliar a eficiência dos 

programas de melhoramento. Este trabalho teve como objetivo selecionar linhagens de soja não 

transgênica considerando a interação genótipo × ambiente nas safras 2022/23 e 2023/24. O 

experimento foi conduzido na Fazenda de Ensino, Pesquisa e Extensão da Faculdade de 

Engenharia da Universidade Estadual Paulista, em Selvíria, Mato Grosso do Sul. Foram 

avaliados 19 genótipos em delineamento em blocos casualizados, com três repetições. 

Avaliaram-se o rendimento de grãos, a altura de planta, a altura de inserção da primeira vagem, 

o número de vagens por planta, os dias para florescimento, os dias para maturidade fisiológica 

e o acamamento. Os dados foram submetidos a análises de variância individuais e conjunta, e 

a seleção simultânea foi realizada pelo índice da soma de ranks de Mulamba e Mock. Houve 

variabilidade genética significativa para rendimento de grãos e dias para florescimento. A 

interação genótipo × ambiente foi significativa para altura de planta, dias para florescimento, 

dias para maturidade e acamamento, mas não para rendimento, altura de inserção da primeira 

vagem e número de vagens por planta. Foram selecionados os genótipos 18, 5, 13, 7 e 2. Os 

ganhos esperados foram de 14,74% para rendimento, 4,91% para número de vagens por planta 

e 0,53% para altura de planta, além de reduções de 0,71% nos dias para florescimento e 3,38% 

nos dias para maturidade. A altura de inserção da primeira vagem e o acamamento apresentaram 

respostas desfavoráveis. Os genótipos selecionados são promissores para continuidade no 

programa, embora esses dois caracteres devam permanecer como critérios prioritários nas 

próximas etapas. 

Palavras-chave: Caracterização de genótipos; Glycine max; índice de seleção; melhoramento 

genético; não-transgênico. 



 

 

ABSTRACT 

The development of non-genetically modified soybean cultivars adapted to different 

environmental conditions is important for meeting specific market niches and improving the 

efficiency of breeding programs. This study aimed to select non-GM soybean lines while 

considering genotype × environment interaction across the 2022/23 and 2023/24 crop seasons. 

The experiment was conducted at the Teaching, Research, and Extension Farm of the School 

of Engineering, São Paulo State University, in Selvíria, Mato Grosso do Sul, Brazil. Nineteen 

genotypes were evaluated in a randomized complete block design with three replications. Grain 

yield, plant height, first pod height, number of pods per plant, days to flowering, days to 

physiological maturity, and lodging were assessed. The data were subjected to individual and 

combined analyses of variance, and simultaneous selection was performed using the Mulamba 

and Mock rank-sum index. Significant genetic variability was detected for grain yield and days 

to flowering. Genotype × environment interaction was significant for plant height, days to 

flowering, days to maturity, and lodging, but not for grain yield, first pod height, and number 

of pods per plant. Genotypes 18, 5, 13, 7, and 2 were selected. The expected selection gains 

were 14.74% for grain yield, 4.91% for number of pods per plant, and 0.53% for plant height, 

along with reductions of 0.71% in days to flowering and 3.38% in days to maturity. First pod 

height and lodging showed unfavorable responses. The selected genotypes are promising for 

further stages of the breeding program, although these two traits should remain priority 

selection criteria in subsequent evaluations. 

Keywords: Genetic improvement; genotype characterization; Glycine max; non-transgenic; 

selection index. 
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1 INTRODUÇÃO 

A soja (Glycine max (L.) Merr.) destaca-se no setor agronômico nacional, pois o Brasil 

consolidou-se como um dos principais produtores e exportadores mundiais da oleaginosa, com 

produtividade estimada em 3.696 kg ha⁻¹ para a safra 2025/2026 (CONAB, 2026). Além de seu 

papel no mercado mundial de commodities, a cultura apresenta relevância econômica e social 

para a cadeia produtiva brasileira, especialmente pela participação no PIB do agronegócio, na 

geração de empregos e na produção de óleo, farelo e biodiesel (CEPEA; ABIOVE, 2025; 

VOORA; LARREA; BERMUDEZ, 2020). 

Apesar desse destaque, a maior parte da soja cultivada no país está associada a sistemas 

intensivos de produção e ao uso predominante de cultivares transgênicas, o que mantém espaço 

para programas voltados a cultivares convencionais destinadas a mercados específicos 

(WYSMIERSKI; VELLO, 2013; VOORA; LARREA; BERMUDEZ, 2020). Para atender 

demandas de produtores, consumidores e cadeias certificadas, o desenvolvimento de cultivares 

convencionais é estratégico, especialmente para mercados que valorizam rastreabilidade, 

segregação de grãos, certificações e padrões específicos de sustentabilidade (VOORA; 

LARREA; BERMUDEZ, 2020; MENDONÇA et al., 2022). 

Além das exigências de mercado, os programas de melhoramento de soja precisam 

considerar problemas fitossanitários relevantes, como os nematoides Heterodera glycines, 

Meloidogyne spp. e Pratylenchus brachyurus, que estão entre os principais fitonematoides 

associados à cultura no Brasil (DIAS et al., 2010). A resistência genética é uma estratégia 

importante de manejo, pois reduz perdas e contribui para a estabilidade produtiva em áreas com 

pressão desses patógenos (DIAS et al., 2010; KASTER; FARIAS, 2012). 

O alto desempenho da soja no Brasil está associado aos avanços gerados por programas 

de melhoramento genético e por práticas de manejo adaptadas às diferentes regiões produtoras 

(ROZA, 2017; MENDONÇA et al., 2022). Como o Brasil possui ampla diversidade de 

ambientes, as respostas dos genótipos variam conforme condições edafoclimáticas, tornando 

necessária a avaliação de materiais em diferentes safras e regiões (KASTER; FARIAS, 2012; 

TORRES et al., 2018). 

Essas condições reforçam a importância dos estudos de interação genótipo × ambiente 

(G×E), especialmente em ensaios multigenotípicos e nas etapas finais de seleção, porque a 

ausência ou a baixa magnitude da interação para caracteres produtivos favorece recomendações 

mais consistentes (TORRES et al., 2018; SILVA et al., 2022). Assim, este trabalho teve como 

objetivo geral avaliar o desempenho de genótipos de soja convencional em ensaios 
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multigenotípicos, considerando caracteres agronômicos e produtivos nas safras 2022/23 e 

2023/24 (BRASIL, 2022; KASTER; FARIAS, 2012). 

Como objetivos específicos, buscou-se analisar caracteres agronômicos e produtivos 

essenciais para a cultura, verificar a influência das diferentes safras agrícolas e da interação 

Genótipo × Ambiente (G×E) e identificar genótipos promissores para avanço nas próximas 

etapas do programa de melhoramento, especialmente em ensaios de Valor de Cultivo e Uso 

(VCU) (BRASIL, 2022; KASTER; FARIAS, 2012). 
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2 REVISÃO DE LITERATURA 

2.1 A cultura da soja 

A soja (Glycine max (L.) Merr.) tem como centro de origem a Ásia, sendo uma 

leguminosa anual da família Fabaceae com raiz pivotante, folhas trifoliadas e flores 

hermafroditas de cruzamento autógamo, conferindo à espécie maior pureza e base genética cada 

vez mais estreita (FAO, [1995]; WYSMIERSKI; VELLO, 2013). Quanto à sua fisiologia, é 

classificada com metabolismo fotossintético C3, o que implica em maior reatividade a fatores 

de temperatura, estresse hídrico e fotoperíodo (SEDIYAMA, 2016). Umas das grandes 

vantagens da cultura da soja para produção agrícola é sua associação com bactérias do gênero 

Bradyrhizobium, que formam nódulos e otimizam a fixação biológica do nitrogênio (FBN) 

disponível na atmosfera, diminuindo o valor investido pelo produtor em adubação desse 

nutriente e agregando sustentabilidade ao sistema de produção da soja (ZILLI et al., 2008; 

HUNGRIA et al., 2006). 

Devido à sua importância econômica e social, é necessário o desenvolvimento de 

sistemas produtivos contínuos que permitam maior resiliência climática, principalmente no 

contexto de mudanças climáticas (CONAB, 2023; CONAB, 2024). Na safra 2022/23, a 

produtividade nacional média da soja foi de 3.575,32 kg ha⁻¹, com destaque para o Centro-

Oeste, que alcançou 3.880,57 kg ha⁻¹, e para o Nordeste, com 3.848,29 kg ha⁻¹; já na safra 

2023/24, a produtividade nacional reduziu-se para 3.281,83 kg ha⁻¹, enquanto o Nordeste 

apresentou uma das maiores médias regionais, com 3.574,93 kg ha⁻¹ (CONAB, 2023; CONAB, 

2024). 

Segundo o relatório CEPEA/ABIOVE do 4º trimestre de 2024, mesmo com a quebra da 

safra em 2024 por condições edafoclimáticas adversas, a sojicultura manteve sua importância 

econômica em razão do uso do grão para fabricação de biodiesel, sendo responsável por 23,8% 

do PIB do agronegócio, 5,5% do PIB nacional e por 2,26 milhões de empregos (CEPEA; 

ABIOVE, 2025). 

Aliado a isso a grande extensão territorial brasileira, com maioria da extensão no sentido 

norte-sul garante grande diversidade climas e condições edafoclimáticas, necessitando de 

cultivares que se adaptam às mais diversas regiões do país (Rodrigues, 2020). 

Os programas de melhoramento genético e pesquisas em diferentes formas de manejo 

trazem inovações para a agricultura brasileira, permitindo expansão da sojicultura para outras 

regiões do Brasil inserindo regiões do Cerrado e Matopiba, que atualmente são os líderes de 

produtividade (Cepea; Abiove, 2025). 
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2.2 Programas de melhoramento genético da soja multigenotípicos 

No Brasil a alta produtividade da soja pode ser traduzida em alta diversidade de 

cultivares e diferentes demandas de mercado sendo atendidas. A união Europeia é fechada para 

importações de produtos transgênicos para o consumo humano e paga muito bem para 

vendedores de soja convencional. o mercado nacional, para atender essa demanda aumentou a 

área de plantio de soja convencional em 24% na safra 2022/2023 (SNA, 2022).  

O mercado nacional, para atender à necessidade de consumo de animais de produção 

orgânica, precisa lidar com dificuldades fitossanitárias em regiões das macrorregiões sojícolas 

2 e 3, nas quais o clima Aw, com inverno seco, pode favorecer a sobrevivência e a disseminação 

de nematoides (KASTER; FARIAS, 2012; DIAS et al., 2010). A soja pode perder de 10 a 50% 

de sua produtividade quando afetada pelo nematoide de cisto (Heterodera glycines), nematoide 

das galhas (Meloidogyne javanica e M. incognita), nematoide das lesões radiculares 

(Pratylenchus brachyurus) e nematoide reniforme (Rotylenchulus reniformis), tornando cabível 

o desenvolvimento de programas de melhoramento específicos para cultivares convencionais 

adaptadas à problemática regional dos nematoides (DIAS et al., 2010; KASTER; FARIAS, 

2012). 

Definido o objetivo e mercado a ser atendido, o primeiro passo é selecionar os genitores 

para conduzir cruzamentos controlados de populações segregantes. Uma vez selecionados os 

genitores ocorre a formação da geração F1  que é autofecundada criando a população F2 que 

possui máxima segregação fenotípica uma vez que os genitores são homozigóticos ficando com 

50% da população gerada em heterozigose, então são realizadas autofecundações, ou a 

hibridação, consecutivas até que se chegue na homozigose desejada pelo pesquisador, a 

condução desses cruzamentos seguem métodos clássicos que norteiam as fecundações como 

pedigree, bulk e SSD objetivando a otimização das fecundações para alcançar a homozigose 

(Singh; Singh, 2016). 

Dentro dos programas de melhoramento genético uma das etapas mais importantes antes 

do lançamento de uma cultivar é realizar ensaio de valor de cultivo e uso (VCU). Segundo a 

Instrução Normativa n°1/2012 do MAPA (Ministério da Agricultura Pecuária e Abastecimento) 

antes de serem lançadas precisam ser testadas por duas safras em pelo menos um local de cada 

região edafoclimática (EMBRAPA, 2012). Ensaios tipo VCU são de extrema importância uma 

vez além de comparar diferentes genótipos e direcionar a região mais indicada para aquela 

variedade, analisa características agronômicas, fitossanitárias, produção, adaptabilidade e 

estabilidade da variedade em cada região (Brasil, 2022). 
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Por fim, todas as análises do programa de melhoramento devem levar em consideração 

a interação GxE. Como antes de ser lançada a cultivar precisa ser plantada por dois anos 

agrícolas e dentre esses anos o clima é variável o resultado das características mudam, 

reforçando a importância da interação G×E para entender a adaptabilidade e estabilidade do 

genótipo. 

 

2.3 Interação genótipo × ambiente (G×E) 

Mudanças abruptas no clima trazem temperaturas extremas e precipitações cada vez 

mais imprevisíveis tornando as mudanças climáticas um dos principais desafios dos programas 

de melhoramento genético da soja (Kaliska et al., 2025). Fatores bióticos e abióticos fazem com 

que a mesma cultivar tenha resultados completamente diferentes em duas safras, isso em 

decorrência de adversidades na umidade e temperatura que afetam, por exemplo, a fitossanidade 

e saúde do solo (Abebe et al., 2024). Compreender a interação G×E para lançar novas cultivares 

com recomendações mais específicas, considerando sua adaptabilidade e estabilidade, é uma 

saída para lidar melhor com as adversidades enfrentadas nos programas de melhoramento 

genético (ABEBE et al., 2024; KALISKA et al., 2025). Abebe et al. (2024) consideram que 

modelos estatísticos AMMI - ANOVA e GGE são os melhores para analisar dados de interação 

G×E por gerarem resultados de forma a obter fácil entendimento visual, sendo o GGE a melhor 

forma considerada pelo autor por possibilitar agrupar e ranquear diferentes genótipos e 

ambientes dentro do modelo. Já para analisar parâmetros genéticos se destaca o método misto 

REML/BLUP. 

A intenção de realizar ensaios em, pelo menos, dois lugares é abranger as instabilidades 

climáticas ocorridas naquela região e objetivar desenvolver cultivares com recomendações mais 

precisas para atender a região, Empresas como GDM e Long-Ping HighTech utilizam locais 

climaticamente mais representativos em cada região, Big Locations, em que concentram um 

número maior de ensaios, usando modelos fatoriais para ranquear os genótipos de seu programa 

e agrupá-los para cada macrorregião (Fregonezi et al., 2026). Logo alcançar os objetivos do 

melhoramento genético da soja depende de compreender e analisar os resultados obtidos 

gerando recomendações específicas e buscar genótipos mais adaptáveis e estáveis às mudanças 

climáticas complexas. 
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3 MATERIAL E MÉTODOS 

3.1 Local 

O ensaio foi conduzido em área experimental da Fazenda de Ensino Pesquisa e Extensão 

(FEPE) da FEIS/UNESP campus de Ilha Solteira, em Selvíria-MS, em sequeiro e sistema de 

cultivo direto, situado nas coordenadas 51° 24’ W e 20° 20’ S em 335m de altitude. O clima da 

região foi classificado como Aw, segundo o sistema de classificação de Köeppen contemplado 

por chuvas no verão e seca no inverno, com precipitação média de 1261mm, temperaturas entre 

21,4 e 26,9 °C e umidade relativa de 62,4% (Portugal et al., 2015). O solo da gleba utilizada 

para condução do ensaio foi classificado como Latossolo Vermelho Distroférrico de textura 

argilosa, segundo classificação da Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária - EMBRAPA 

(2013). Com o desenvolver do ensaio foram realizadas capinas de limpeza e controle de plantas 

invasoras, pragas e doenças de acordo com a necessidade. A semeadura do ensaio na safra 

2022/23 foi realizado no dia 10/11/2022 e na safra 2023/24 no dia 15/11/2023 e em ambas foi 

realizada de forma manual. 

Como o desempenho de genótipos em ensaios multigenotípicos pode ser influenciado 

pela variação climática entre as safras, os dados semanais de temperatura do ar e precipitação 

acumulada foram organizados para contextualizar as condições ambientais observadas durante 

o período experimental (Figuras 1 e 2). 

Figura 1 – Variação semanal da temperatura média, máxima e mínima do ar e da 

precipitação acumulada durante o período experimental de soja na safra 2022/23 

 

Fonte: Canal CLIMA da UNESP Ilha Solteira. 
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Figura 2 – Variação semanal da temperatura média, máxima e mínima do ar e da 

precipitação acumulada durante o período experimental de soja na safra 2023/24 

 

Fonte: Canal CLIMA da UNESP Ilha Solteira. 

 

3.2 Genótipos e delineamento experimental 

Os 19 genótipos avaliados neste trabalho foram fornecidos pelo Programa de 

Melhoramento Genético da UNESP, Câmpus de Jaboticabal. Esses materiais fazem parte de um 

conjunto de linhagens experimentais que estão em endogamia completa em gerações filiais 

entre F8 e F10 que possuem resistência a nematoides, que vêm sendo estudadas em diferentes 

etapas de caracterização agronômica, com o objetivo de identificar genótipos com desempenho 

superior e potencial de avanço dentro do programa. Dessa forma, os ensaios analisados neste 

estudo não representam uma avaliação isolada, mas sim uma parte de um processo mais amplo 

de seleção e validação desses materiais. Nesse contexto, as avaliações conduzidas apresentam 

caráter de ensaios de Valor de Cultivo e Uso (VCU), pois permitem observar o comportamento 

das linhagens em condições de campo, considerando caracteres produtivos, agronômicos e 

adaptativos importantes para a recomendação e continuidade dos genótipos nas próximas fases 

do melhoramento. 

O ensaio foi instalado obedecendo o delineamento em blocos casualizados (DBC) em 

três repetições e 19 tratamentos (Tabela 1). Foi adotado espaçamento de plantio de 0,45 m entre 

linhas e densidade de semeadura de 15 sementes por metros resultando numa população de 12 

plantas metro linear, a parcela continha quatro linhas com 5 metros de comprimento, sendo 

considerada parcela útil as duas linhas centrais descontada 0,5 m das extremidades, assim a 

parcela útil possuiu uma área de 3,6 m2.  
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Tabela 1 – Sequencial dos genótipos com nomenclatura de cada respectivo genótipo 

Tratamento Linhagens 

1 G-182 

2 JAB 1 

3 JAB 30 

4 JAB 31 

5 JAB 32 

6 JAB 41 

7 JAB 44 

8 JAB.00-01-21/2A4D 

9 JAB.00-02-1/8C1A 

10 JAB.00-02-3/11L3D 

11 JAB.00-03-10/8H1D 

12 JAB.00-03-11/1H1C 

13 JAB.00-05-6/7G3D 

14 JAB.00-05-8/3D3A 

15 JAB.00-06-2/2C1D 

16 JAB.00-06-2/2Ca4A 

17 JAB.09-09/7 

18 JAB.09-18/3 

19 JAB-09-13/1 

 Fonte: Elaborado pela autora. 

 

3.2.1 Características analisadas e análises estatísticas 

Para realizar a caracterização dos 19 genótipos foram mensurados caracteres em R1: 

DPF e em R8: REND, ALT, A1V, NVP, DPM e ACAM, descritos a seguir: 

• O REND foi obtido pela colheita das duas linhas centrais de cada parcela após a 

maturidade fisiológica (R8). A massa de grãos foi corrigida para 13% de 

umidade e convertida em t ha⁻¹. 

• A ALT foi obtida medindo o comprimento do nível do solo até o ápice da haste 

principal na fase de colheita. 

• A A1V foi tomada medindo do nível do solo até a primeira vagem da haste 

principal. 

• A contagem de NVP foi realizada contando todas as vagens de 5 plantas das 

linhas centrais colhidas. 

• O DPF foi contabilizado da emergência até o momento em que 50% das plantas 

da parcela apresentavam pelo menos uma flor aberta. O DPM foi contabilizado 
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da semeadura até o momento em que 95% das plantas da parcela apresentavam 

coloração amarelada ou amarronzada. 

• O ACAM foi avaliado antes da colheita, juntamente com DPM, utilizando escala 

de 1 a 5, em que 1 corresponde a plantas perfeitas (eretas) e 5 a plantas 

totalmente acamadas (BERNARD; CHAMBERLAIN; LAWRENCE, 1965). 

Inicialmente os dados foram submetidos às análises de variância individuais, 

considerando o delineamento de blocos casualizados para 19 tratamentos (genótipos) por ano 

safra com três repetições. Após identificar a homogeneidade das variâncias e a relação entre o 

maior e menor quadrado médio residual, foi realizada uma análise de variância conjunta usando 

fatorial de 19 x 2, sendo 19 genótipos e dois ambientes (safra 2022/23 e safra 2023/24). Usando 

o modelo estatístico para delineamento em blocos casualizados (DBC)  

 

Yijk = μ + B𝑗(𝑘) + G𝑖  +  A𝑘 +  GAik +  εijk 

 

em que:  

Yijk: observação do i-ésimo genótipo no j-ésimo bloco do k-ésimo ambiente; 

𝜇: média geral; 

Bjk: efeito do j-ésimo bloco dentro do k-ésimo ambiente; 

Gi: efeito do i-ésimo genótipo, considerado fixo; 

Ak: efeito do k-ésimo ambiente, considerado aleatório; 

GAik: efeito da interação entre o i-ésimo genótipo e o k-ésimo ambiente; 

εijk: erro experimental associado à observação do i-ésimo genótipo no j-ésimo bloco do 

k-ésimo ambiente. 

A partir da análise conjunta foram estimados os componentes de variância genotípica, 

da interação genótipo × ambiente e residual, o coeficiente de determinação genotípico com base 

na média dos ambientes (Hg
2), a correlação intraclasse, os coeficientes de variação genético e 

experimental (CVg e CVe, respectivamente) e a razão 
CVg

CVe
. Esses parâmetros foram utilizados na 

avaliação da precisão experimental e da eficiência da seleção para cada caráter. 

Para seleção simultânea dos genótipos superiores foi usado o índice de seleção baseado 

na soma de ranks proposta por Mulamba e Mock (1978). Os genótipos foram classificados 

individualmente por caractere atribuindo ranks menores conforme o sentido de seleção 

estabelecido: aumento para REND, ALT, A1V e NVP e redução para DPF, DPM e ACAM. O 

índice de cada genótipo foi obtido pela soma ponderada dos ranks segundo a expressão 
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𝐼𝑖 = ∑ 𝑝𝑗

𝑛

𝑗=1

𝑟𝑖𝑗 

em que: 

Ii: índice de seleção do i-ésimo genótipo; 

pj: peso econômico atribuído ao j-ésimo caráter; 

rij: rank (posto) do i-ésimo genótipo para o j-ésimo caráter; 

n: número total de caracteres considerados no índice. 

Foram utilizados pesos econômicos de 2 para REND e de 1 para os demais caracteres, 

conferindo maior peso a REND.  

Ao final foram selecionados cinco genótipos com menores valores de índice uma vez 

que representam o melhor desempenho simultâneo do conjunto caracteres avaliados. Além 

disso foram calculadas as médias das populações originais e dos genótipos selecionados, o 

diferencial de seleção e os ganhos esperados com a seleção. As análises estatísticas e genético-

estatísticas foram realizadas no programa GENES (Cruz, 2013).  
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4 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

4.1 Análise de variância e parâmetros genéticos 

A análise de variância conjunta indicou efeito significativo de genótipos para REND, a 

5% de probabilidade, e para DPF, a 1%, evidenciando variabilidade genética útil para esses 

caracteres. Para ALT, A1V, NVP, DPM e ACAM, o efeito de genótipos não foi significativo 

(Tabela 2). O efeito de ambientes foi significativo para REND, ALT, A1V, DPF, DPM e ACAM, 

enquanto NVP não apresentou efeito significativo. A interação G×E foi significativa para ALT, 

DPF, DPM e ACAM e não significativa para REND, A1V e NVP, indicando comportamento 

mais consistente dos genótipos entre as safras para estes três caracteres. 

Resultado semelhante foi relatado por Torres et al. (2018), que não observaram interação 

significativa para A1V e NVP, embora tenham identificado interação para rendimento. Em 

ambientes mais contrastantes, Silva et al. (2022) verificaram interação significativa para todos 

os caracteres avaliados, evidenciando que a magnitude da G×E depende do conjunto de 

genótipos e da amplitude ambiental dos ensaios. 

A ALT tem influência direta no ACAM em plantas mais altas, enquanto plantas muito 

baixas apresentam a primeira vagem mais próxima ao solo, o que pode prejudicar a 

mecanização. Em ensaios de VCU, a ALT pode variar entre os ambientes em razão da interação 

G×E (Yang, 2021). 

O ACAM dificulta a colheita e pode reduzir o REND; quando ocorre precocemente, a 

redução pode chegar a 21% (Bai et al., 2022). A ausência de interação G×E para A1V e NVP 

indica maior consistência relativa entre as safras, mas não elimina a influência ambiental sobre 

esses caracteres. 

A Tabela 2 apresenta os resultados da análise conjunta, o quadrado médio do erro e os 

parâmetros Hg
2, r, CVg, CVe e 

CVg

CVe
. 
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Tabela 2 – Análise de variância conjunta e parâmetros genéticos de sete caracteres agronômicos em 19 genótipos 

de soja, Selvíria, MS, safras 2022/23 e 2023/24 
 

FV/Parâmetro GL REND ALT A1V NVP DPF DPM ACAM 

Genótipos (G) 18 2,47* 1,79ns 2,07ns 1,46ns 7,75** 1,84ns 1,12ns 

Ambientes (A) 1 97,30** 46,40** 20,26* 0,09ns 280,90** 97,49** 78,55** 

G×A 18 1,48ns 1,82* 0,72ns 1,07ns 1,76* 2,24** 2,70** 

Erro 72 0,57 168,60 6,21 713,38 7,46 206,64 0,45 

Média – 1,93 65,06 8,24 74,42 36,67 122,34 1,37 

CVe (%) – 39,04 19,96 30,25 35,89 7,45 11,75 48,98 

Hg
2 (%) – 59,43 44,04 51,58 31,46 87,10 45,63 10,87 

r – 23,88 15,94 12,35 7,43 61,47 18,38 3,45 

CVg (%) – 23,46 9,75 10,85 10,28 10,47 6,58 11,48 

CVg CVe⁄  – 0,60 0,49 0,36 0,29 1,41 0,56 0,23 

Fonte: Elaborado pela autora. 

Nota: Os valores apresentados para G, A e G×A correspondem ao teste F; a linha Erro apresenta o quadrado 

médio do erro. REND = rendimento de grãos; ALT = altura de planta; A1V = altura de inserção da primeira 

vagem; NVP = número de vagens por planta; DPF = dias para florescimento; DPM = dias para maturidade 

fisiológica; ACAM = acamamento; CVe = coeficiente de variação experimental; Hg
2 = coeficiente de 

determinação genotípico com base na média dos ambientes; r = correlação intraclasse; CVg = coeficiente de 

variação genético; 
CVg

CVe
 = razão entre os coeficientes de variação genético e experimental; ns = não significativo; 

* = significativo a 5%; ** = significativo a 1% de probabilidade pelo teste F. 
 

DPF apresentou os maiores valores de Hg
2 (87,10%), r (61,47%) e 

CVg

CVe
 (1,41), indicando 

maior participação genética e melhor condição para seleção de materiais precoces. Para REND, 

foram estimados Hg
2 de 59,43%, CVg de 23,46%, CVe de 39,04% e 

CVg

CVe
 de 0,60, evidenciando 

variabilidade genética moderada e influência experimental. 

ALT e DPM apresentaram Hg
2 de 44,04% e 45,63% e razões 

CVg

CVe
 de 0,49 e 0,56, 

respectivamente. A1V e NVP apresentaram Hg
2 de 51,58% e 31,46% e razões de 0,36 e 0,29. 

Embora A1V e NVP não tenham apresentado interação G×E significativa, as razões inferiores 

a 1 indicam menor previsibilidade da seleção direta. A herdabilidade de A1V pode variar 

amplamente em soja (Kuzbakova et al., 2022). 

ACAM apresentou os menores valores de Hg
2 (10,87%), r (3,45%) e 

CVg

CVe
 (0,23), além do 

maior CVe (48,98%), indicando baixa eficiência da seleção direta nas condições avaliadas. Em 

conjunto, os resultados mostram que DPF apresentou a condição mais favorável à seleção e que 

os caracteres com interação G×E significativa devem ser avaliados em novas safras e ambientes. 
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4.2 Ganhos com a seleção e genótipos selecionados 

O índice de Mulamba e Mock selecionou simultaneamente os genótipos 18, 5, 13, 7 e 

2, atribuindo maior peso a REND. A Tabela 3 apresenta as médias da população original e do 

grupo selecionado e os ganhos esperados. 

O REND é um caráter complexo, influenciado por componentes morfológicos, 

fisiológicos e ambientais. A associação positiva entre REND e NVP permite considerar NVP 

como critério auxiliar de seleção (Xavier; Rainey, 2020; Maranna et al., 2021). 

Tabela 3 – Médias da população original e dos genótipos selecionados, coeficiente de determinação genotípico e 

ganhos de seleção para sete caracteres agronômicos, Selvíria, MS, safras 2022/23 e 2023/24 

Caractere Xo Xs Hg
2 (%) GS GS (%) 

REND 1,93 2,41 59,43 0,28 14,74 

ALT 65,06 65,83 44,04 0,34 0,53 

A1V 8,24 7,50 51,58 -0,38 -4,61 

NVP 74,42 86,03 31,46 3,65 4,91 

DPF 36,67 36,37 87,10 -0,26 -0,71 

DPM 122,34 113,27 45,63 -4,14 -3,38 

ACAM 1,37 1,60 10,87 0,03 1,84 

Fonte: Elaborado pela autora. 
Nota: Xo = média da população original; Xs = média do grupo selecionado; Hg

2 = coeficiente de determinação 

genotípico; GS = ganho de seleção. Valores positivos indicam aumento e valores negativos indicam redução da 

média após a seleção. 

A média de REND aumentou de 1,93 para 2,41 t ha⁻¹, correspondendo a ganho esperado 

de 14,74%. Para NVP, a média passou de 74,42 para 86,03 vagens por planta, com ganho de 

4,91%. ALT apresentou ganho de 0,53%. 

A média de A1V foi reduzida de 8,24 para 7,50 cm, com ganho de -4,61%, resultado 

contrário ao objetivo de aumentar esse caráter. A ampla variação observada para a determinação 

genética de A1V também foi relatada por Kuzbakova et al. (2022). 

DPF e DPM são importantes para classificar os genótipos quanto ao ciclo e à 

precocidade. A seleção reduziu DPF de 36,67 para 36,37 dias e DPM de 122,34 para 113,27 

dias, correspondendo a ganhos de -0,71% e -3,38%, respectivamente. Esses resultados foram 

favoráveis ao sentido de seleção estabelecido. Para ACAM, a média aumentou de 1,37 para 

1,60, com ganho de 1,84%, resposta desfavorável.  

Os ganhos indicam que o índice foi eficiente para aumentar REND e NVP e reduzir DPF 

e DPM. Entretanto, as respostas para A1V e ACAM mostram que a seleção simultânea não 

melhorou todos os caracteres, que devem permanecer como critérios prioritários nas próximas 

etapas. 
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O desempenho médio dos cinco genótipos selecionados é apresentado na Tabela 4. 

Tabela 4 – Médias de sete caracteres agronômicos nos cinco genótipos selecionados, Selvíria, MS, safras 

2022/23 e 2023/24 

Gen. REND ALT A1V NVP DPF DPM ACAM 

18 3,05 73,42 6,95 102,27 38,33 112,83 1,33 

5 2,59 64,13 9,11 77,87 35,83 126,67 1,50 

13 1,61 79,46 4,92 72,83 28,00 95,33 2,83 

7 2,27 55,01 7,26 91,07 37,67 111,17 1,00 

2 2,51 57,15 9,27 86,13 42,00 120,33 1,33 

Fonte: Elaborado pela autora. 
Nota: REND expresso em t ha⁻¹; ALT e A1V em cm; NVP em número de vagens por planta; DPF e DPM em 

dias; ACAM em escala de 1 a 5. 
O genótipo 18 (JAB.09-18/3) apresentou o maior REND (3,05 t ha⁻¹) e o maior NVP 

(102,27), sendo o principal destaque produtivo. O genótipo 5 (JAB 32) apresentou REND de 

2,59 t ha⁻¹, A1V de 9,11 cm e ACAM de 1,50, embora tenha apresentado o maior DPM entre 

os selecionados (126,67 dias). 

O genótipo 13 (JAB.00-05-6/7G3D) foi o mais precoce, com DPF de 28,00 dias e DPM 

de 95,33 dias, mas apresentou o menor REND do grupo (1,61 t ha⁻¹). O genótipo 7 (JAB 44) 

reuniu REND de 2,27 t ha⁻¹, NVP de 91,07 e ACAM igual a 1,00. O genótipo 2 (JAB 1) 

apresentou REND de 2,51 t ha⁻¹, NVP de 86,13 e a maior A1V entre os selecionados (9,27 cm). 

Em síntese, REND, A1V e NVP não apresentaram interação G×E significativa, 

enquanto ALT, DPF, DPM e ACAM responderam de forma distinta às safras. A seleção 

favoreceu REND, NVP, DPF e DPM, mas os resultados de A1V e ACAM indicam a necessidade 

de manter esses caracteres nas próximas etapas de seleção. 
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5 CONCLUSÕES 

Os objetivos do trabalho foram atendidos, pois foi possível avaliar o desempenho dos 

19 genótipos, analisar os caracteres agronômicos e produtivos e verificar a influência das safras 

e da interação G×E. REND, A1V e NVP não apresentaram interação G×E significativa, 

condição desejável por indicar maior consistência entre as safras; já ALT, DPF, DPM e ACAM 

apresentaram interação significativa, exigindo novas avaliações. 

Pelo índice de Mulamba e Mock, os genótipos 18, 5, 13, 7 e 2 foram os mais promissores 

para avanço em ensaios VCU, com destaque para ganhos em REND, NVP e redução do ciclo. 

A1V e ACAM devem permanecer como critérios prioritários nas próximas etapas de seleção. 
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