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TOLERÂNCIA AO DÉFICIT HÍDRICO EM SOJA: RESPOSTAS BIOQUÍMICAS, 

FISIOLÓGICAS E FENOTÍPICAS 

 
RESUMO – Eventos de seca têm aumentado nas últimas décadas e previsões 
indicam que extremos climáticos tenderão a provocar secas mais frequentes e 
prolongadas. Assim, as perdas em todo agronegócio geram valores bastante 
expressivos. Com isso, é de grande importância estudar a complexidade das 
respostas que as plantas têm à resistência ou suscetibilidade a seca, pois isso 
depende principalmente do seu genótipo e do estádio fenológico de desenvolvimento. 
A capacidade de adaptação das plantas é determinada pelo acúmulo de alelos 
favoráveis e o quanto esses são expressos à produtividade nas condições de seca. O 
presente trabalho objetivou verificar os efeitos do déficit hídrico sobre o 
desenvolvimento de plantas de soja, mediante o estudo de variáveis fisiológicas-
bioquímicas-fenotípicas. Foram utilizados três genótipos (M 7908 RR, MG/BR 48 e 
PI416937) submetidos a duas reposições de água nos vasos (100% e 50% da ETc), 
realizada através de drenos coletores de água por percolação, com cinco repetições. 
Foram avaliadas as seguintes características: temperaturas do ar ambiente, 
temperatura da folha, concentração intercelular de CO2, condutância estomática, taxa 
assimilação líquida de CO2, transpiração, eficiência fotoquímica do FSII, aferição 
indireta dos teores de clorofila, teor de prolina livre, peroxidação de lipídeos, atividade 
da superóxido dismutase, atividade da ascorbato peroxidase, atividade da catalase, 
número total de vagens e o peso total de grãos. As trocas gasosas, a eficiência 
fotoquímica e os caracteres agronômicos das cultivares MG/BR 48, PI 416937 e M 
7908 RR são alteradas pelo déficit hídrico, principalmente no estádio fenológico R5. 
O genótipo M 7908 RR é suscetível ao déficit hídrico pelo maior decréscimo dos 
fatores fisiológicos analisados, reduzindo drasticamente o metabolismo fotossintético 
que interfere diretamente na produtividade. O genótipo PI 416937 tem mecanismos 
que induzem a tolerância ao estresse hídrico. Os genótipos respondem 
diferentemente à atividade enzimática sob diferentes condições estressantes e 
reduzem os níveis de peroxidação lipídica. A prolina é um atenuante indicador de 
estresse hídrico em soja. O genótipo PI 416937 apresenta uma menor redução na sua 
produção entre os genótipos avaliados.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Palavras-chave: fotossíntese, estresse oxidativo, peroxidação lipídica, 
osmoprotetores, Glycine max L.
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DROUGHT TOLERANCE IN SOYBEAN: BIOCHEMICAL, PHYSIOLOGICAL AND 

PHENOTYPIC RESPONSES 

ABSTRACT – Drought events have increased in recent decades and forecasts 
indicate that weather extremes will tend to cause more frequent and prolonged 
droughts. Thus, losses in all agribusiness generate very significant values. Thus, it is 
of great importance to study the complexity of the responses that plants have to 
drought resistance or susceptibility, which depend mainly on their genotype and on the 
growth stage of development. The adaptability of plants determined by the 
accumulation of favorable alleles and how much they expressed to productivity under 
drought conditions. The present work aimed to verify the effects of water deficit on the 
development of soybean plants, through the study of physiological-biochemical-
phenotypic variables. where three genotypes (M 7908 RR, MG/BR 48 and PI416937) 
were submitted to two levels of water replacement in soil  (50% and 100% ETc) 
performed by percolating water collecting drains, with five repetitions. The following 
characteristics were evaluated: ambient air temperatures, leaf temperature, 
intercellular CO2 concentration of leaves, stomatal conductance, net CO2 assimilation 
rate, the perspiration, photochemical efficiency of photosystem FSII, indirect 
measurement of leaf chlorophyll, free proline, lipid peroxidation, activity of superoxide 
dismutase, activity of ascorbate peroxidase, activity of catalase, the total number of 
pods and total grain weight. Gas exchange, photochemical efficiency and agronomic 
characters of cultivars MG/BR 48, PI 416937 and M 7908 RR are altered by water 
deficit, mainly at the R5 growth stages. The genotype M 7908 RR showed a higher 
tendency to stress due to water deficit due to the greater decrease of the physiological 
factors analyzed, drastically reducing the photosynthetic metabolism that directly 
interferes with the productivity. The PI 416937 has mechanisms that induce tolerance 
to water stress. The genotypes respond differently to enzyme activity under different 
stressful conditions and decreased lipid peroxidation levels. Proline is a mitigating 
indicator in soybean genotypes subjected to water deficit. The PI 416937 showed a 
lowest decrease in yield in among genotype.  

 

 

 

 

 

 

Keywords: photosynthesis, oxidative stress, lipid peroxidation, osmoprotectors, 
Glycine max L. 
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CAPÍTULO 1 – CONSIDERAÇÕES GERAIS 

1. INTRODUÇÃO 

A soja representa, ao nível mundial, o papel de principal oleaginosa cultivada. 

Tal fato se justifica pela importância do produto tanto para o consumo animal, através 

do farelo da soja, quanto para a produção de óleo. No Brasil, a partir dos anos 1970 a 

produção da soja passou a ter grande relevância para o agronegócio, verificada pelo 

aumento das áreas cultivadas e, principalmente, pelo incremento da produtividade, 

pela utilização de novas tecnologias e pelo cultivo de genótipos melhorados (Bacaxixi 

et al., 2011). 

A soja em grãos foi em 2018 o principal produto exportado pelo Brasil, com 

33,19 bilhões de dólares em receitas (MDIC, 2018). No ano agrícola 2018/2019, a 

produção mundial de soja, segundo o Departamento de Agricultura dos Estados 

Unidos, foi de 367,07 milhões de toneladas. Os Estados Unidos é o maior produtor 

mundial do grão, onde sua produção foi de 123,66 milhões de toneladas, seguido do 

Brasil com 114,84 milhões de toneladas (USDA, 2018). 

Esse cenário de produção elevado pode ser influenciado pelas condições 

ambientais externas, as quais podem ocasionar condições de estresses. A seca que 

é considerada um estresse abiótico, tem ocasionado perdas expressivas e atualmente 

tem sido o principal desafio para a produção de grãos (Abreu, 2017).  

Eventos de seca têm aumentado nas últimas décadas, provavelmente 

associadas às mudanças climáticas decorrentes do aquecimento do planeta 

(Stokstad, 2004). Previsões indicam que extremos climáticos tenderão a aumentar 

incluindo secas mais frequentes e prolongadas (Schiermeier, 2006). Se consideradas 

as perdas em todo agronegócio, os valores são bastante expressivos. 

Nos anos agrícolas 2013/2014, 2014/2015 e 2018/2019 o Brasil, passou por 

forte problema na sua produção, devido à seca que ocorreu, afetando principalmente 

os estados de maior produção desse grão (CONAB, 2018). 

A complexidade das respostas que as plantas têm à tolerância ou 

suscetibilidade a seca depende principalmente do seu genótipo e do estádio 

fenológico de desenvolvimento em que esta se encontra (Recchia, 2011). 
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Deste modo, torna-se de grande importância que os programas de 

melhoramento realizem a caracterização de genótipos que respondem sob condições 

adversas, de modo a caracterizar genótipos que expressem genes individualmente, 

ou em conjunto, que possam conferir tolerância à seca (Oya et al., 2004). 

Em razão das modificações que ocorrem nas plantas sob estresse é de grande 

importância o estudo da fisiologia do metabolismo vegetal, para o melhor 

entendimento de como o estresse ocorre e quais suas consequências, uma vez que 

cada espécie ou genótipo pode responder de forma distinta. O conhecimento de 

diferentes caracteres contribui com a seleção de genótipos mais tolerantes em 

programas de melhoramento genético da soja. 

2. OBJETIVOS 

Os objetivos deste estudo consistiram em verificar: 

(I) O efeito do estresse hídrico nas trocas gasosas; 

(II) Teor de clorofila por método não destrutivo; 

(III) O acúmulo do osmólito compatível prolina; 

(IV) A peroxidação lipídica pelo conteúdo de malondialdeído e peróxido de 

hidrogênio; 

(V) A atividade das enzimas antioxidantes superóxido dismutase, ascorbato 

peroxidase e catalase;  

(VI) O efeito do estresse hídrico na produção de grãos de soja. 

3. REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

3.1. A soja 

Segundo Sousa et al. (2000), a soja começou a ser cultivada no Brasil 

provavelmente em 1882. Sediyama (2009) destaca que o primeiro registro da 

produção da soja ocorreu no Estado da Bahia, porém não teve uma boa adaptação 

ao clima e, em 1891, novas tentativas foram realizadas no Estado de São de Paulo, 
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no município de Campinas, no atual Instituto Agronômico de Campinas, onde a planta 

apresentou melhor desenvolvimento.  

A soja é uma planta herbácea, com mecanismo de fixação de carbono do tipo 

C3, incluída na classe Dicotyledoneae, classe Rosideae, ordem Fabales, família 

Fabaceae, subfamília das Faboideae, gênero Glycine L., espécie max. 

Apresenta ciclo anual e grande capacidade adaptativa a diversos 

ecossistemas, o que propiciou a disseminação do seu cultivo nos diferentes ambientes 

agrícolas do mundo. A faixa de temperatura ótima do solo para germinação de 

sementes de soja está entre 20ºC a 30ºC sendo, 25ºC considerada como ideal para 

uma rápida e uniforme emergência das plântulas (EMBRAPA, 2000; Borém, 2005; 

Silva, 2013). 

Para o crescimento e desenvolvimento, a cultura tem como exigência a faixa 

de temperatura ótima entre 20ºC e 30ºC, sendo considerada como ideal a temperatura 

de 30ºC. O crescimento vegetativo da soja é baixo ou nulo em temperaturas abaixo 

de 10ºC, e acima de 40ºC ocorrem efeitos adversos no metabolismo, reduzindo o 

crescimento da planta, sendo agravado em condições de déficit hídrico (Fontana et 

al., 2001; Farias et al., 2007). 

Cerca de 90% do peso da planta de soja é constituído por água ao qual atua 

em praticamente todos os processos fisiológicos e bioquímicos da planta sendo 

responsável por diversas reações, cuja exigência se intensifica principalmente em dois 

períodos: germinação-emergência e na floração-enchimento de grãos. Durante a 

germinação, tanto o excesso quanto a falta de água são prejudiciais, pois, para uma 

boa germinação, a semente necessita absorver 50% do seu peso em água e para 

isso, o solo não deve conter acima de 85% nem abaixo de 50% da sua capacidade de 

retenção de água (Farias et al., 2007; Silva, 2013). 

A soja necessita de cerca de 450 a 800 mm de água durante seu ciclo para 

obter seu rendimento máximo de produção (EMBRAPA, 2010). A necessidade de 

água aumenta durante o desenvolvimento da cultura, atingindo o máximo no período 

de florescimento/enchimento de grãos. Neste período, a planta necessita de 7 a 8 mm 

dia-1, decrescendo logo após essa etapa do ciclo (Farias et al., 2007). Berlato e 

Bergamashi (1978) obtiveram um consumo médio diário de 5,8 mm, que variou de 2,2 
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mm no subperíodo plantio-emergência, até o valor máximo de 7,4 mm no subperíodo 

que compreende do florescimento ao máximo desenvolvimento de vagens. 

3.2. Déficit hídrico 

A definição de estresse consiste em qualquer fator ambiental que retira energia 

dos organismos, restringe o crescimento e a reprodução, ou perturba o equilíbrio de 

um sistema, mobilizando seus recursos/reservas e aumentando seus gastos 

energéticos (Levitt, 1980). 

A água atua praticamente em todos os processos de uma planta, 

desempenhando um papel importante na manutenção e distribuição de calor, além de 

características funcionais de preenchimento, meio de transporte, solvente para 

reações celulares e processos, entre outros (Campbell, 1991; EMBRAPA, 2008). 

Segundo Taiz e Zeiger (2013), a produtividade de plantas, limitada pela água, 

é dependente da quantidade disponível deste recurso e da eficiência do seu uso pelo 

organismo. O déficit hídrico pode ser definido como todo o conteúdo de água de um 

tecido ou célula que está abaixo do conteúdo de água mais alto exibido no estado 

maior de hidratação (Taiz e Zeiger, 2013). A resposta das plantas frente à falta de 

água é considerada uma síndrome, ou seja, um grupo de respostas simultâneas 

(Lawlor, 2002; Mittler, 2006). 

Pode ocorrer uma série de respostas causada pela seca nas plantas, podendo 

ser estas de ordem fisiológica, bioquímica, morfológica e molecular (Wang et al., 

2006), por alterações em seu metabolismo, crescimento e desenvolvimento (Bartels e 

Sunkars, 2005). Quando a regulagem por meios dessas respostas é inadequada, e o 

metabolismo não se ajusta para a manutenção das funções, podem ocorrer danos e 

eventual morte (Lawlor, 2002). 

 

A planta pode ser capaz de reparar os danos causados pelo estresse por meio 

de um gasto ativo de energia metabólica, produzindo uma resposta física ou química 

(mudança no metabolismo). Desta forma, o estresse ocorrerá quando os processos 

de reparo gastam energia metabólica da planta (o catabolismo fica maior do que o 

anabolismo), ocorrendo um desvio significativo das condições ótimas para a vida. Do 
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ponto de vista agronômico, o estresse é definido como uma perturbação causada pelo 

ambiente de produção, que resulta numa redução da produtividade (Larcher, 2000). 

As respostas das plantas ao déficit hídrico mudam dependendo da espécie e 

do genótipo, do comprimento e intensidade de perda de água, idade e estádio de 

desenvolvimento, do órgão e do tipo de compartimento celular (Bartels e Sunkar, 

2005; Zhu et al., 2005; Rampino et al., 2006; Battaglia et al., 2007). Tais respostas 

ocorrem dentro de poucos segundos, minutos ou horas, dependendo se a ocorrência 

do déficit é rápida ou gradual (Santos e Carlesso, 1998). 

Existem mecanismos para retardar a desidratação e evitar a diminuição da 

perda de água, tais como os causados pelo fechamento estomático, desenvolvimento 

de tricomas, redução da área foliar e senescência de folhas velhas para diminuir a 

transpiração, além de mudanças no tamanho, orientação e enrolamento das folhas 

para minimizar a superfície exposta à luz, etc. Além destes, existem os que podem 

maximizar a absorção de água (aumento do crescimento radicular e profundidade do 

mesmo) e os que envolvem o ajustamento osmótico e eficiência na remoção de 

espécies reativas de oxigênio, formadas como uma consequência do metabolismo 

conturbado (Larcher, 2000; Isoda e Wang, 2002; Barnabás et al., 2008; Taiz e Zeiger, 

2013). 

Outro ajuste ao déficit hídrico é o acúmulo de prolina nas células. O acúmulo 

deste aminoácido é resultado do aumento do fluxo de glutamato, que é metabolizado 

pela Pirrolina-5-Carboxilato Sintetase (P5CS), enzima que regula a taxa de 

biossíntese de prolina; bem como de um decréscimo de metabolismo desse 

aminoácido. A enzima P5CS, responsável pela transformação de Pirolina-5-

Carboxilato (P5C) em prolina, tem sua expressão regulada por mudanças no potencial 

osmótico no citoplasma. Um decréscimo no potencial osmótico da célula leva a um 

aumento na síntese de P5C e, consequentemente, a um aumento na síntese de 

prolina (Hare e Cress, 1997). 

A redução de área foliar é uma das respostas à ocorrência da deficiência 

hídrica, onde plantas que foram submetidas à falta de água no período de 

desenvolvimento vegetativo diminuem a área foliar para que consequentemente 

diminua a transpiração e também a perda de água. As folhas que são capazes de 

realizar o ajuste osmótico podem claramente manter o turgor sob potenciais hídricos 
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mais baixos do que as folhas sem tal capacidade. A manutenção do turgor possibilita 

a continuação do alongamento celular e facilita condutâncias estomáticas mais altas 

sob potenciais hídricos mais baixos, sugerindo que o ajuste osmótico é uma 

aclimatação que aumenta a tolerância das plantas à desidratação (Hare e Cress, 

1997; Taiz e Zeiger, 2013). 

3.3. Estresse oxidativo 

O estresse oxidativo é devido a existência de um desequilíbrio entre compostos 

oxidantes e antioxidantes, em favor da geração excessiva de radicais livres ou a baixa 

velocidade de remoção desses. Tal fato leva à oxidação de biomoléculas com 

consequente perda de suas funções biológicas e/ou desequilíbrio homeostático, cujo 

o sintoma em plantas é o dano oxidativo potencial contra células e tecidos (Halliwell e 

Whiteman, 2004). 

As espécies reativas de oxigênio (ERO) em condições ambientais naturais 

protegem as plantas, porém, sob condições de estresse são produzidas em grande 

quantidade, tornando-se tóxicas e capazes de causar efeitos deletérios através de 

reações de oxidação (Strid et al., 1994; Bandyopadhyay e Banerjee, 1999; Brown et 

al., 2013). 

A oxidação pode ocorrer em vários componentes celulares e com isso levar à 

destruição oxidativa de células, que induzem os danos celulares através da 

degradação de proteínas, inativação de enzimas, alterações em genes e interferem 

em rotas metabólicas importantes (Azevedo Neto et al., 2015). 

As ERO resultam da excitação eletrônica do O2 para formar oxigênio singleto 

(O2
1) ou da transferência de um, dois ou três elétrons para o O2 para formar, 

respectivamente o radical superóxido (O2
-), peróxido de hidrogênio (H2O2) ou radical 

hidroxil (OH-) (Saha et al., 2015).  

Assim os níveis endógenos de ERO, possibilitam a sua utilização como 

moléculas sinalizadoras no crescimento, desenvolvimento e respostas a estresses 

(Ryter e Tyrrel, 1998; Mittler et al., 2004). 

Nas plantas, cada compartimento celular contém enzimas que limitam o 

acúmulo de ERO, mas que sob algum tipo de estresse, tais enzimas podem não atuar 
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eficientemente, a ponto de causar danos às estruturas celulares e subcelulares (Moller 

e Sweetlove, 2010). Isto ocorre devido a um desequilíbrio entre formação e 

neutralização das ERO pelos sistemas enzimáticos, conduzindo aos distúrbios 

metabólicos, que vão desde danos ao material genético e proteínas, até peroxidação 

de lipídeos de membranas evidenciada pela produção de malondialdeído (subproduto 

ligado à peroxidação de lipídeos), comumente usado como uma medida de tolerância 

a estresses impostos as plantas (Yasar et al., 2008). 

O estresse ocasiona o limite das atividades metabólicas, e isso está 

relacionado ao estabelecimento de tolerância e desintoxicação (Elstner e Osswald, 

1994). Se o estresse é continuo por um período, pode haver mudanças no 

metabolismo, na regulação e sintomas morfológicos, indicando mudanças no limite 

das vias anabólicas e catabólicas, ocorrendo a acumulação de substâncias tóxicas ou 

levar à deficiência de substâncias essenciais, à injúria ou morte do organismo. Um 

organismo adaptado, no entanto, pode prevenir os danos causados pelo estresse que 

é removido ou diminuído a níveis que permitam o seu crescimento e desenvolvimento 

até completar o ciclo de vida ou se regenerar na presença deste estresse. Este tipo 

de adaptação é denominado “capacidade de adaptação” (Levitt, 1980). 

De modo geral, o grau de resistência está relacionado de acordo com o 

organismo. Sendo que o estresse pode ser evitado, no qual a planta é capaz de excluir 

o estresse, parcialmente ou completamente, com a formação de uma barreira física, 

química ou metabólica. O outro tipo é a tolerância ao estresse, que está relacionado 

em gerar a resistência a este, podendo prevenir, diminuir ou reparar os estresses, mas 

sem excluí-los (Levitt, 1980; Roy, 2012). 

3.4. Sistema de defesa  

O processo de desintoxicação celular é uma ação combinada dos sistemas 

enzimáticos e não enzimáticos, sendo ambos de grande importância para eliminar 

e/ou desintoxicar as ERO, evitando danos oxidativos celulares prejudiciais aos 

organismos vivos submetidos a variadas condições de estresse (Scandalios, 1993; 

Marquez-Garcia et al., 2011; Azevedo, 2012; Gallego et al., 2012).  
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Em condições estressantes, ocorre alteração do metabolismo de aminoácidos, 

sendo a síntese de proteínas diminuída e a proteólise aumentada (Sodek, 2004). O 

aumento do aminoácido prolina sob o estresse dá-se através do aumento de sua 

síntese e redução da oxidação (Hare et al., 1998). Várias funções são propostas para 

este acúmulo, como ajuste osmótico, reserva de carbono e nitrogênio utilizada para o 

restabelecimento após estresse, desintoxicação do excesso de amônia, estabilizador 

de proteínas e membranas e eliminadores de ERO (Kavi-Kishor et al., 2005). A prolina 

por possuir um anel pirrolidina, que apresenta baixa capacidade em ceder elétrons, 

acredita-se que essa possa sequestrar o O2 livre (Kavi-Kishor et al., 2005). Além disso, 

o acúmulo do aminoácido prolina é um indicador fisiológico-bioquímico do estresse 

hídrico (Shao et al., 2006) e o aumento de sua concentração pode ser correlacionado 

com uma elevada tolerância à seca (Molinari et al., 2007). 

O sistema de defesa enzimático é formado por enzimas capazes de remover, 

neutralizar ou limpar as ERO do interior das células de organismos vivos (Scandalios, 

1993). Dentre as principais enzimas antioxidantes podemos destacar a superóxido 

dismutase (SOD), a catalase (CAT) e ascorbato peroxidase (APX). Em plantas 

superiores, algas e cianobactérias, a superóxido dismutase, ascorbato peroxidase, 

glutationa peroxidase, glutationa redutase, catalase e guaiacol peroxidase podem 

individualmente ou cooperativamente remover o O2 reativo das espécies (Elstner e 

Osswald, 1994). 

A superóxido dismutase (SOD - EC 1.15.1.1), é uma metaloproteína que 

catalisa a formação de H2O2 a partir do radical superóxido (O2- ), sendo responsável 

por controlar a concentração de O2 e H2O2, substratos da reação de Haber-Weiss, 

desempenhando um papel central no mecanismo de defesa ao prevenir o radical OH• 

(Bowler et al., 1992). Esta enzima é considerada a primeira linha de defesa contra as 

ERO nas células (Scandalios, 2005). A catalase (CAT – EC 1.11.1.6) é uma enzima 

tetramétrica Ferro porfirina que catalisa a conversão de H2O2 em água e O2 liberado 

durante a transformação do glicolato a glioxalato durante a fotorrespiração 

(Igamberdiev e Lea, 2002) ou durante a β-oxidação de ácidos graxos (Holtman et al., 

1994). A CAT possui baixa afinidade pelo H2O2 requerendo a ligação de duas dessas 

moléculas para que a reação ocorra. Sendo assim, a CAT provavelmente apresenta 

função na remoção do excesso de ERO durante a condição de estresse (Gratão et al., 
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2005), além de proteger a SOD da inativação por altos níveis de H2O2 (Fridovich, 

1986). A ascorbato peroxidase (APX – EC 1.11.1.11) é uma heme peroxidase 

encontrada nos cloroplastos, citosol, mitocôndrias e peroxissomos (Asada, 1999). 

Assim como a CAT, a APX converte o H2O2 em água e O2, contudo, apresentam 

afinidades diferentes por essa ERO. A APX apresenta uma afinidade pelo H2O2 na 

ordem de micromolar, enquanto a CAT milimolar. Assim, a APX é responsável pela 

fina regulação da resposta as ERO (Mittler, 2004), sendo importante na proteção 

contra o dano oxidativo em compartimentos subcelulares onde a CAT não consegue 

atuar (Asada, 1999). 
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CAPÍTULO 2 – TROCAS GASOSAS EM PLANTAS DE SOJA SOB DÉFICIT 

HÍDRICO EM DIFERENTES ESTÁDIOS FENOLÓGICOS 

RESUMO - A seca é um estresse abiótico que tem ocasionado perdas expressivas e 
tem sido o principal desafio para a produção de grãos. Este estresse interfere 
diretamente na fotossíntese, um dos processos fundamentais para a existência da 
vida na Terra. Dessa forma, os objetivos deste estudo foram verificar o efeito do déficit 
hídrico: nas trocas gasosas, na eficiência fotoquímica, no teor de clorofila e nos 
caracteres agronômicos em genótipos de soja. Sendo que foram estudadas 3 fontes 
de variação, sendo: nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 R4, R5.1, R5.3, R5.5 
e R6), três genótipos (MG/BR 48, PI 416937 e M 7908 RR) e duas reposição água (50 
% e 100 % da ETc). Para tanto, realizou-se as seguintes análises: temperaturas do ar 
ambiente, temperatura da folha, concentração intercelular de CO2, condutância 
estomática, taxa de assimilação líquida de CO2, transpiração, eficiência fotoquímica 
do FSII, aferição indireta dos teores de clorofila, número total de vagens e o peso total 
de grãos. Diante do encontrado no trabaho podemos concluir que as trocas gasosas, 
a eficiência fotoquímica e os caracteres agronômicos das cultivares MG/BR 48, PI 
416937 e M 7908 RR são alteradas pelo déficit hídrico, principalmente no estádio 
fenológico R5. O genótipo M 7908 RR é suscetível ao déficit hídrico pelo maior 
decréscimo dos fatores fisiológicos analisados, reduzindo drasticamente o 
metabolismo fotossintético que interfere diretamente na produtividade. O genótipo PI 
416937 tem mecanismos que induzem a tolerância ao estresse hídrico, sendo tal fato 
confirmado pela redução de 15% na produção. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Palavras-chave: condutância estomática, fotossíntese, SPAD e Glycine max L. 
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CHAPTER 2 – GAS EXCHANGES IN SOYBEAN PLANTS UNDER WATER DEFICIT 

IN DIFFERENT PHENOLOGICAL GROWTH STAGES 

ABSTRACT - Drought is an abiotic stress that has caused significant losses and has 
been the main challenge for grain production. This stress directly interferes with 
photosynthesis, one of the fundamental processes for the existence of life on earth. 
This study aimed to verify the effect of water deficit: gas exchange, photochemistry, 
chlorophyll content and agronomic characters in soybean genotypes.Three sources of 
variation were studied: nine growth stages (VG, R1, R2, R3 R4, R5.1, R5.3, R5.5 and 
R6), three genotypes (MG/BR 48, PI 416937 and M 7908 RR) and two levels of water 
replacement in soil (50% and 100% ETc). For this, the following analyzes were 
performed: ambient air temperatures, leaf temperature, intercellular CO2 concentration 
of leaves, stomatal conductance, net CO2 assimilation rate, the transpiration, 
photochemical efficiency of photosystem FSII, indirect measurement of leaf 
chlorophyll, the total number of pods and total grain weight. In view of what was found 
in the study, we can conclude that gas exchange, photochemical efficiency and 
agronomic characters of the cultivars MG/BR 48, PI 416937 and M 7908 RR are altered 
by the water deficit, mainly at the R5 growth stages. The genotype M 7908 RR showed 
a higher tendency to stress due to water deficit due to the greater decrease of the 
physiological factors analyzed, drastically reducing the photosynthetic metabolism that 
directly interferes with the productivity. The PI 416937 has mechanisms that induce 
tolerance to water stress confirmed by the 15% reduction in production. 

 

 

 

 

 

 

 

Keywords: stomatal conductance, photosynthesis, SPAD, Glycine max L. 
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1. INTRODUÇÃO 

A seca é considerada um estresse abiótico que tem ocasionado perdas 

expressivas e atualmente tem sido o principal desafio para a produção de grãos 

mundialmente (Abreu, 2017). As mudanças climáticas têm aumentado a ocorrência 

de padrões climáticos extremos, incluindo chuvas irregulares, temperatura mais alta, 

etc. podendo levar ao estresse hídrico, que causa reduções na produção agrícola 

(Lesk et al., 2016). Estas perdas de rendimento das principais culturas têm sido 

crescentes, apesar do aumento progressivo do rendimento através da criação e 

gestão de várias práticas agrícolas, incluindo o melhoramento de plantas desde a 

década de 1960 (Boyer, 2013; Rosenzweig et al., 2014; Lobell et al., 2014). Existem 

previsões de que o rendimento das culturas diminuirá de 30 a 82% até o final do século 

em função do aquecimento global (Hatfield et al., 2011). 

A soja, como uma das principais culturas, sofreu cerca de 40% de redução no 

rendimento pela seca (Specht et al., 1999). Nos últimos anos agrícolas, o Brasil, 

passou por forte redução na sua produção, devido à seca que ocorreu, afetando 

principalmente os estados de maior produção desse grão (CONAB, 2018). 

Para superar os impactos negativos do estresse hídrico na soja, muitas 

estratégias têm sido desenvolvidas e adotadas, incluindo principalmente práticas 

agrícolas e o melhoramento genético de cultivares de soja. A chuva e a água de 

irrigação estão sendo usadas de maneira mais eficiente, porém, a adaptação dos 

sistemas de irrigação é limitada em certas regiões, elevando os custos de produção. 

Claramente, melhorar a tolerância à seca das variedades de soja é estrategicamente 

crucial (Turner, 1986; Ye et al., 2018). 

Em geral, a seca acarreta a deficiência hídrica vegetal, que ocorre quando a 

taxa de absorção de água excede a taxa de transpiração (Tavares et al. 2013). 

Inúmeras características fisiológicas são alteradas em plantas sob déficit hídrico, 

incluindo principalmente no uso eficiente da água (Amede et al. 1999), o potencial 

hídrico foliar (Karamanos e Papatheohari 1999), propriedades estomáticas (Ricciardi 

1989; Bond et al. 1994) e a temperatura foliar (Khan et al. 2010). Além das alterações 

fisiológicas, o déficit hídrico também reduz a produção de biomassa, o rendimento dos 

grãos, além de modificar a composição química e nutricional dos mesmos (Baroowa 
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e Gogoi 2013). O nível das alterações depende da duração e da intensidade do 

estresse, do material genético utilizado e do estádio de desenvolvimento da planta 

(Farooq et al. 2009). Ou seja, a complexidade das respostas que as plantas têm à 

tolerância ou suscetibilidade a seca depende principalmente do seu genótipo e do 

estádio fenológico de desenvolvimento em que esta se encontra (Recchia, 2011).  

Além disso, estas alterações podem auxiliar na seleção de genótipos mais 

adaptados para serem cultivados em ambientes com déficit hídrico. Sendo essa 

tolerância à seca em soja está relacionada a essas características que aumentam a 

estabilidade do rendimento, devido aumentar a capacidade de sobrevivência (Bartels 

et al., 2006; Blum, 2009; Passioura, 2010; Sinclair, 2011; Ye et al., 2018).  

Deste modo, torna-se de grande importância que os programas de 

melhoramento realizem a caracterização de genótipos que respondem sob condições 

adversas, de modo a caracterizar genótipos que expressem genes individualmente, 

ou em conjunto, que possam conferir tolerância à seca (Oya et al., 2004). O fator 

essencial para melhorar a tolerância à seca nas culturas, incluindo a soja, é conservar 

a água nas plantas e reduzir a transpiração desnecessária (Turner, 2000; Turner et 

al., 2001; Ye et al., 2018). 

Dessa forma, os objetivos deste estudo foram verificar o efeito do déficit hídrico: 

nas trocas gasosas, na eficiência fotoquímica, no teor de clorofila e nos caracteres 

agronômicos em genótipos de soja. 

2. MATERIAL E MÉTODOS 

2.1 Área experimental 

O experimento foi conduzido em casa de vegetação climatizada no 

Departamento de Produção Vegetal, FCAV, UNESP, Câmpus de Jaboticabal – SP, 

entre os meses de novembro a fevereiro do ano agrícola 2017/18. O solo utilizado no 

experimento foi proveniente de uma área de solo de barranco, sendo peneirado para 

eliminar os torrões e posteriormente homogeneizado para o enchimento dos vasos. 

Foi retirada uma amostra simples de cada vaso para compor uma amostra composta 

que foi remetida ao laboratório. O solo foi caracterizado como Latossolo Vermelho 
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Eutrófico, típico, textura muito argilosa, de acordo com Santos et al. (2018), com 18% 

de areia, 27% de silte e 55% de argila. O solo foi devidamente corrigido de forma a 

elevar a saturação por bases a 60% utilizando a relação 3:1 de Ca:Mg. O resultado 

das características químicas do solo foram: pH em CaCl2= 6,4; K (mmolc dm-3)= 0,5; 

Ca2+ (mmolc dm-3)= 12; Mg2+ (mmolc dm-3)= 3; Al3+ (mmolc dm-3)= 1; H+Al (mmolc 

dm-3)= 16; SB (mmolc dm-3)= 16; t (mmolc dm-3)= 17; T (mmolc dm-3)= 32; V (%)= 49; 

m (%)= 5,9; M.O. (mg dm-3)= 8 e P-rem (mg dm-3)= 3. As adubações de plantio e 

cobertura foram realizadas conforme recomendado por Malavolta (1980), e os teores 

dos nutrientes aplicados foram 200 mg dm³ de fosforo; 150 mg dm³ de potássio, 75 

mg dm³ de cálcio; 15 mg dm³ de magnésio; 50 mg dm³ de enxofre; 0,5 mg dm³ de 

boro; 1,5 mg dm³ de cobre; 1,5 mg dm³ de ferro; 3 mg dm³ de manganês; 0,1 mg dm³ 

de molibdênio; 5 mg dm³ de zinco. 

Na adubação de plantio, foi aplicado 40% da dose de potássio, 30% da dose 

de boro e zinco e 100% da dose de fósforo, cálcio, magnésio, enxofre, cobre, ferro, 

manganês e molibdênio. As doses restantes de potássio, boro e zinco foram aplicadas 

no estádio R3. Antes do semeio, foi realizada a inoculação de sementes com bactérias 

fixadoras de nitrogênio na soja. 

2.2 Dados climáticos 

Durante a condução do experimento, foram coletados os dados de temperatura 

e umidade relativa do ar por meio de um termohigrômetro (Simpla-TH02) instalado no 

interior da casa de vegetação. 

2.3 Delineamento experimental 

Foram estudadas 3 fontes de variação (FV), sendo: nove estádios fenológicos 

(VG, R1, R2, R3 R4, R5.1, R5.3, R5.5 e R6), três genótipos (MG/BR 48, PI 416937 e 

M 7908 RR) e duas lâminas de água (50 e 100 % da reposição da evapotranspiração 

diária). O delineamento experimental foi em blocos casualizados (DBC), com cinco 

blocos completos. A unidade experimental consistiu de um vaso de plástico com uma 

capacidade de 15 dm-3 de solo, contendo uma planta por vaso. A reposição de água 
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para cada vaso foi obtida a partir da quantidade de água evapotranspirada 

diariamente, para isso, foram instalados, drenos de coleta da água de percolação em 

9 vasos (três vasos de cada cultivar), possibilitando a equação do balanço de água no 

solo apresentado na Equação 1. Este método foi utilizado devido a sua confiabilidade, 

pois o mesmo estima diretamente a ETc. 

ET = I – D                (Equação 1) 

em que:  

ET = evapotranspiração diária;  

I = quantidade de água aplicada;  

D = quantidade de água drenada. 

2.4 Trocas gasosas 

Em cada estádio fenológico, no período das 9 às 11 horas, em folhas totalmente 

expandidas, isentas de pragas e de qualquer outro sinal ou sintoma, com radiação 

fotossinteticamente ativa constante (1200 μmol m-2s-1) e sob concentração de CO2 

ambiente (400± 10 μmol m-2s-1), com auxílio de um analisador de gás infravermelho 

portátil (LC-PRO+, ADC Bioscientific Ltda Herts England), foram realizadas as 

seguintes medições: Temperaturas do ar ambiente (TA), expressas em ºC; 

Temperatura da folha (TF), expressas em ºC; Concentração intercelular de CO2 (Ci), 

expressas em µmol m-2 s-1 CO2; Condutância estomática (GS), expressas em mol m-

2 s-1 de H2O; Taxa assimilação líquida de CO2 (A), expressas em mol m-2 s-

1CO2;Transpiração (E), expressas em mmol m-2 s-1 de H2O; Eficiência do uso da água 

(EUA), expressas em mol CO2 mol de H2O-1; Eficiência intrínseca do uso da 

agua (EIUA), expressas em mmol m2 s-1 H2O; Eficiência instantânea de carboxilação 

(EIC), expressas em μmol CO2 mol H2O-1. 

2.5 Eficiência fotoquímica do FSII (Fv Fm) 

Foram realizadas medições da emissão da fluorescência da clorofila, após as 

folhas serem adaptadas ao escuro durante 30 minutos, isentas de pragas e de 
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qualquer outro sinal ou sintoma, com o auxílio de um fluorômetro portátil (Plant 

Efficiency Analyser; Hansatech). 

2.6 Aferição indireta dos teores de clorofila (SPAD) 

Foram realizadas medições do teor relativo de clorofila com auxílio de um 

medidor portátil (SPAD-502; Minolta) em folhas isentas de pragas e de qualquer outro 

sinal ou sintoma. 

2.7 Caracteres agronômicos 

Foram realizadas as seguintes avaliações agronômicas: Contagem do número 

total de vagens (NTV) e o peso total de grãos (PG), expresso em g. 

2.8 Análises estatísticas 

A análise dos dados foi realizada utilizando-se do conceito de medidas 

repetidas no tempo com um fator longitudinal e o procedimento MIXED do programa 

computacional estatístico SAS (Littell et al., 1996), considerando-se um modelo fixo e 

aleatório. Para a escolha da matriz de variância e covariância, foi utilizado o Critério 

de Informação de Akaike (-2l + 2d, em que l denota o valor da máxima 

verossimilhança, em log, e d denota a dimensão do modelo), selecionando-se a que 

possuiu menor valor para este parâmetro (Akaike, 1974; Akaike, 1987 e SAS, 2013). 

Na análise dos caracteres agronômicos não foi utilizado o conceito de medidas 

repetidas no tempo. 

Foram obtidas as médias ajustadas dos efeitos fixos através do comando 

LSMEANS (Least Square Means) e as comparações de médias foram realizadas pelo 

teste de Scott-Knott (P<0,05), pelo SAS (2013). 
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3. RESULTADOS 

3.1 Dados climáticos 

Durante o período de condução do experimento, a temperatura média 

observada no interior da casa de vegetação foi 27.47°C. Os valores médios de 

temperatura máxima e mínima observados foram de 30.77°C e 24.17°C, 

respectivamente. Na Fig. 1 encontram-se os valores de temperaturas máxima, média 

e mínima diária. 

Os dados referentes à umidade relativa do ar (UR), registrados diariamente 

podem ser observados na Fig. 2. Ao longo do ciclo a UR média registrada no interior 

da casa de vegetação foi de 74.83%. 

 
Figura 1. Valores diários de temperatura máxima, média e mínima. 
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Figure 2. Valores médios diários de umidade relativa do ar. 

3.2 Trocas gasosas 

Para as temperaturas do ar ambiente (TA), houve diferença significativa em 

todas as interações (Fig. 3). Considerando-se dentro de cada estádio fenológico (Fig. 

3A), os genótipos apresentaram comportamentos diferentes nos estádios fenológicos, 

exceto no VG, sendo que o genótipo MG/BR 48 apresentou o menor valor em todos 

os estádios fenológicos. Os genótipos entre os estádios fenológicos, o genótipo 

MG/BR 48 apresentou maiores médias nos estádios fenológicos VG, R3, R4 e R5.1 

(32,49; 32,72; 31,60; 32,47 ºC), os genótipos PI 416937 e M 7908 RR apresentaram 

maiores médias no estádio fenológico R3 (34,10; 34,34 ºC). 

Entre as lâminas dentro dos estádios fenológicos, não houve diferença 

significativa somente no estádio VG (Fig 3B), sendo as maiores médias para 

temperatura do ar ambiente em 50 % da reposição da evapotranspiração diária. Para 

as lâminas de 50 e 100 % entre os estádios fenológicos, as maiores médias de 

temperatura do ar do ambiente foi no estádio fenológico R3 (33,90; 33,54 ºC). 

Na interação entre genótipos e lâminas (Fig. 3C) verificou-se que dentro das 

lâminas o genótipo MG/BR 48 apresentou menor média em ambas as lâminas (32,14; 

31,44 ºC). Já entre as lâminas (Fig. 4), o genótipo PI 416937 foi o único a não 

apresentar diferença significativa para temperatura do ar ambiente. 



25 

 

 

Figura 3. Temperatura do ar ambiente (TA, ºC). A. Em três genótipos de soja 
(MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 
R4, R5.1, R5.3, R5.5 e R6). B. Em duas lâminas de reposição da evapotranspiração 
(50% e 100%) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 R4, R5.1, R5.3, R5.5 e 
R6). C. Interação de três genótipos de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) e 
duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 100 %). Médias seguidas de mesma 

letra minúscula (dentro dos fatores) e maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott 
(P<0,05). Valores são médias ± DP (n=5). 
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Para as temperaturas da folha (TF), houve diferença significativa em todas as 

interações (Fig. 4). Dentro de cada estádio fenológico (Fig. 4A), ocorreram diferenças 

significativas entre quase todos os genótipos, exceto no VG, sendo que o genótipo 

MG/BR 48 apresentou o menor valor de temperatura em todos os estádios 

fenológicos. Considerando entre os estádios fenológicos, o genótipo MG/BR 48 

apresentou as maiores médias para temperatura da folha nos estádios fenológicos 

VG, R3 e R5.1 (33,51; 33,76; 33,51 ºC), já os genótipos PI 416937 e M 7908 RR 

apresentaram as maiores médias para temperatura da folha no estádio fenológico R3 

(35,15; 35,39 ºC). 

Para as lâminas dentro dos estádios fenológicos (Fig. 4B), verificaram-se 

diferenças significativas praticamente em todos estádios fenológicos, exceto no VG, 

sendo que a maior média para temperatura da folha foi em 50% da reposição da 

evapotranspiração diária. Considerando entre as lâminas, ambas apresentaram a 

maior média no estádio R3 (34,95; 34,58 ºC). 

Na interação entre genótipos e lâminas (Fig. 4C), considerando-se dentro de 

cada lâmina o genótipo MG/BR 48 apresentou menor média em ambas as lâminas 

(33,20; 32,52 ºC). Entre as lâminas, verificou-se que o genótipo PI 416937 foi o único 

a não apresentar diferença significativa para temperatura da folha. 
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Figura 4. Temperatura da folha (TF, ºC). A. Em três genótipos de soja (MG/BR48, PI 
416937 e M 7908 RR) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 R4, R5.1, R5.3, 
R5.5 e R6). B. Em duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 100%) 
sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 R4, R5.1, R5.3, R5.5 e R6). C. 
Interação de três genótipos de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) e duas 
lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 100 %). Médias seguidas de mesma letra 

minúscula (dentro dos fatores) e maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott 
(P<0,05). Valores são médias ± DP (n=5). 
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Para concentração intercelular de CO2 (Ci), houve diferença significativa em 

todas as interações (Fig. 5). Dentro de cada estádio fenológico (Fig. 5A), ocorreram 

diferenças significativas, sendo que o genótipo MG/BR 48 apresentou o maior valor 

no estádio fenológico em R2 e R6 (253,10; 269,70 mg L−1), o genótipo PI 416937 

apresentou maior valor no VG e R6 (266,80; 264,50 mg L−1) e o genótipo M 7908 RR 

apresentou maior valor no R5.1 e R5.3 (256,60; 253,20 mg L−1). Considerando os 

genótipos entre os estádios fenológicos, o genótipo MG/BR 48, PI 416937 e M 7908 

RR apresentaram as maiores médias para concentração intercelular de CO2 no 

estádio fenológico R1 (345,40; 333,40; 335,70mg L−1). 

Dentro das lâminas nos estádios fenológicos (Fig. 5B), ocorreram diferenças 

significativas em VG, R2 e R5.5, sendo os maiores valores em 100% da reposição da 

evapotranspiração diária (259,80; 241,47; 258,80 mg L−1). Entre as lâminas as 

maiores médias foram encontradas no estádio fenológico R1 (335,87; 340,47 mg L−1) 

para concentração intercelular de CO2. 

Na interação entre genótipos e lâminas (Fig. 5C), considerando-se dentro de 

cada lâmina, verificou-se que não ocorreram diferenças significativas em 50% da 

reposição da evapotranspiração diária entre os genótipos. Para 100% da reposição 

da evapotranspiração, houve diferença significativa, as maiores médias foram nos 

genótipos M 7908 RR e MG/BR 48 (264,69; 263,07 mg L−1). Considerando o genótipo 

entre as lâminas, o genótipo PI 416937 foi o único a não apresentar redução para a 

concentração intercelular de CO2. 
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Figura 5. Concentração intercelular de CO2 (Ci, mg L−1). A. Em três genótipos de soja 
(MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 
R4, R5.1, R5.3, R5.5 e R6). B. Em duas lâminas de reposição da evapotranspiração 
(50% e 100%) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 R4, R5.1, R5.3, R5.5 e 
R6). C. Interação de três genótipos de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) e 
duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 100 %). Médias seguidas de mesma 

letra minúscula (dentro dos fatores) e maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott 
(P<0,05). Valores são médias ± DP (n=5). 
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Para Taxa de assimilação líquida de CO2 (A), houve diferença significativa em 

todas as interações (Fig. 6). Considerando-se dentro de cada estádio fenológico (Fig. 

6A), ocorreram diferenças significativas, sendo que o genótipo MG/BR 48 apresentou 

o maior valor no estádio fenológico em VG, R1, R2, R3, R5.1, R5.3 R5.5 e R6 (16,61; 

15,70; 13,08; 17,22; 17,26; 16,34; 17,18; 15,76 μmol m-2 s-1), o genótipo PI 416937 

apresentou maiores valores nos VG e R5.3 (15,86; 16.03 μmol m-2 s-1), o genótipo M 

7908 RR apresentou maior valor no R2 (13,28 03 μmol m-2 s-1). Considerando os 

genótipos entre os estádios fenológicos, o genótipo MG/BR 48 apresentou os maiores 

valores de média para taxa de assimilação líquida de CO2 nos estádios fenológicos 

VG, R3, R5.1 e R5.5 (16,61; 17,22; 17,26; 17,18 μmol m-2 s-1), o genótipo PI 416937 

no estádio fenológico VG, R5.1, R5.3 e R5.5 (15,86; 15,50; 16,03; 15,34 μmol m-2 s-1) 

e o genótipo M 7908 RR no estádio fenológico VG e R3 (14,87; 15,80 μmol m-2 s-1). 

Para lâminas dentro dos estádios fenológicos (Fig. 6B), os maiores valores 

foram encontrados em 100% da reposição da evapotranspiração diária (17,51; 14,44; 

13,55; 16,65; 16,00 μmol m-2 s-1). Entre a lâmina de 50% da reposição da 

evapotranspiração diária, a maior média foi no estádio fenológico R5.5 (15,84 μmol m-

2 s-1) e para a lâmina de 100% da reposição da evapotranspiração diária as maiores 

médias foram nos estádios fenológicos VG e R3 (17,51; 16,65 μmol m-2 s-1). 

Para a interação entre genótipos e lâminas (Fig. 6C), dentro de cada lâmina 

houve diferença significativa em 50% e 100% da reposição da evapotranspiração 

diária entre os genótipos, sendo que o genótipo MG/BR 48 apresentou maior média 

em ambas as lâminas (14,74; 16,86 μmol m-2 s-1). Considerando entre as lâminas, 

verificou-se que o genótipo PI 416937 foi o único que não apresentou redução para 

taxa de assimilação líquida de CO2. 
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Figura 6. Taxa de assimilação líquida de CO2 (A, μmol m-2 s-1). A. Em três genótipos 
de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, 
R2, R3 R4, R5.1, R5.3, R5.5 e R6). B. Em duas lâminas de reposição da 
evapotranspiração (50% e 100%) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 R4, 
R5.1, R5.3, R5.5 e R6). C. Interação de três genótipos de soja (MG/BR48, PI 416937 
e M 7908 RR) e duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 100 %). 
Médias seguidas de mesma letra minúscula (dentro dos fatores) e maiúscula (entre os fatores) não diferem entre 
si pelo teste de Scott - Knott (P<0,05). Valores são médias ± DP (n=5). 
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Para a condutância estomática (GS), houve diferença significativa em todas as 

interações (Fig. 7). Considerando-se dentro de cada estádio fenológico (Fig. 7A), 

ocorreram diferenças significativas entre quase todos os genótipos nos estádios 

fenológicos, exceto no R5.3, sendo que o genótipo MG/BR 48 apresentou os maiores 

valores nos estádios fenológicos em VG, R1, R2, R3, R4, R5.1, R5.5 e R6 (0,25; 0,27; 

0,23; 0,28; 0,26; 0,25; 0,27; 0,26 mol m-2 s-1 de H2O), o genótipo PI 416937 apresentou 

maior valor no VG (0,23 mol m-2 s-1 de H2O) e o genótipo M 7908 RR apresentou os 

maiores valores em R5.1 e R.6 (0,25; 0,24 mol m-2 s-1 de H2O). Considerando entre os 

estádios fenológicos, o genótipo MG/BR 48 apresentou maiores medias no estádio 

fenológico R1, R3, R4, R5.5 e R6 (0,27; 0,28; 0,26; 0,27; 0,26 mol m-2 s-1 de H2O). O 

genótipo PI 416937 no estádio fenológico VG, R4, R5.1, R5.3 e R5.5 (0,23; 0,24; 0,22; 

0,23; 0,23 mol m-2 s-1 de H2O). O genótipo M 7908 RR no estádio fenológico R3, R4, 

R5.1, R5.3, R5.5 e R6 (0,25; 0,23; 0,25; 0,25; 0,25; 0,24 mol m-2 s-1 de H2O). 

Dentro dos estádios fenológicos (Fig. 7B), diferenças significativas foram 

observadas em VG, R1, R2 e R5.3, sendo os maiores valores em 100% da reposição 

da evapotranspiração diária (0,25; 0,25; 0,21; 0,25 mol m-2 s-1 de H2O). Entre os 

estádios fenológicos, os maiores valores para a lâmina de 50% da reposição da 

evapotranspiração diária, foram nos estádio fenológico R3, R4, R5.1, R5.3, R5.5 e R6 

(0,24; 0,25; 0,23; 0,23; 0,25; 0,24 mol m-2 s-1 de H2O) para condutância estomática. 

Para a lâmina de 100% da reposição evapotranspiração diária, os menores valores 

encontram-se nos estádios fenológicos R2 e R6 (0.21; 0.23 mol m-2 s-1 de H2O). 

Na interação entre genótipos e lâminas (Fig. 7C), considerando-se dentro de 

cada lâmina houve diferenças significativas em 50 % e 100 % da reposição da 

evapotranspiração diária entre os genótipos, sendo que o genótipo MG/BR 48 

apresentou maior média em ambas as lâminas (0,24; 0,27 mol m-2 s-1 de H2O). Entre 

as lâminas, verificou-se que o genótipo MG/BR 48 foi o único a apresentar uma 

redução significativa na condutância estomática. 
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Figura 7. Condutância estomática (GS, mol m-2 s-1 de H2O). A. Em três genótipos de 
soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, 
R3 R4, R5.1, R5.3, R5.5 e R6). B. Em duas lâminas de reposição da 
evapotranspiração (50% e 100%) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 R4, 
R5.1, R5.3, R5.5 e R6). C. Interação de três genótipos de soja (MG/BR48, PI 416937 
e M 7908 RR) e duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 100 %). 
Médias seguidas de mesma letra minúscula (dentro dos fatores) e maiúscula (entre os fatores) não diferem entre 
si pelo teste de Scott - Knott (P<0,05). Valores são médias ± DP (n=5). 
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Para a Transpiração (E), houve diferença significativa em todas as interações 

(Fig. 8). Considerando-se dentro de cada estádio fenológico (Fig. 8A), verificaram-se 

diferenças significativas entre quase todos os genótipos nos estádios fenológicos, 

exceto no R1, R4 e R5.5, sendo que o genótipo MG/BR 48 apresentou o maior valor 

no estádio fenológico em R2 (3,60 mmol m-2 s-1 de H2O), o genótipo PI 416937 

apresentou maior valor no VG (3,90 mmol m-2 s-1 de H2O), o genótipo M 7908 RR 

apresentou maior valor no VG, R3, R5.3 e R.6 (4,03; 4,24; 3,89; 3,83 mmol m-2 s-1 de 

H2O). Considerando entre os estádios fenológicos, os maiores valores encontrados 

no genótipo MG/BR 48 foram nos estádios fenológicos R1e R3 (3,84; 3,60 mmol m-2 

s-1 de H2O), no genótipo PI 416937 nos estádios fenológicos VG e R3 (3,90; 3,82 mmol 

m-2 s-1 de H2O) e no genótipo M 7908 RR nos estádios fenológicos VG e R3, (4,03; 

4,24 mmol m-2 s-1 de H2O) foram os que apresentaram maiores médias para 

transpiração. 

Para as lâminas nos estádios fenológicos (Fig. 8B), dentro dos estádios 

fenológicos verificou-se diferença significativa em VG, R1, R2, R4 e R6, sendo os 

maiores valores em 100 % da reposição da evapotranspiração diária em VG, R1 e R2 

(4,20; 3,93; 3,58mmol m-2 s-1 de H2O) e os maiores valores em 50 % da reposição da 

evapotranspiração diária em R4 e R6 (3,73; 3,75 mmol m-2 s-1 de H2O). Entre os 

estádios fenológicos, na lâmina de 50% da reposição da evapotranspiração diária o 

estádio fenológico R3 (4,00 mmol m-2 s-1 de H2O) foi que apresentou maior média para 

transpiração. Já para a lâmina de 100% da reposição evapotranspiração diária o maior 

valor encontra-se no estádio fenológico VG (3,36 mmol m-2 s-1 de H2O). 

Para a interação entre genótipos e lâminas (Fig. 8C), considerando-se dentro 

de cada lâmina, verificou-se que ocorreram diferenças significativas em 50% e 100% 

da reposição da evapotranspiração diária entre os genótipos, sendo que o genótipo M 

7908 RR apresentou maior média em ambas as lâminas (3,77; 3,81 mmol m-2 s-1 de 

H2O). Considerando entre as lâminas, verificou-se que o genótipo MG/BR 48 foi o 

único a apresentar uma redução na transpiração em 50 % da reposição da 

evapotranspiração diária. 
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Figura 8. Transpiração (E, mmol m-2 s-1 de H2O). A. Em três genótipos de soja 
(MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 
R4, R5.1, R5.3, R5.5 e R6). B. Em duas lâminas de reposição da evapotranspiração 
(50% e 100%) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 R4, R5.1, R5.3, R5.5 e 
R6). C. Interação de três genótipos de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) e 
duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 100 %). Médias seguidas de mesma 

letra minúscula (dentro dos fatores) e maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott 
(P<0,05). Valores são médias ± DP (n=5). 
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3.3 Eficiência fotoquímica do FSII (Fv Fm) 

Para a Eficiência fotossintética (Fv Fm), não houve diferença significativa na 

interação genótipo x lâmina, havendo em todas outras interações (fig. 9). 

Considerando-se dentro de cada estádio fenológico (Fig. 9A), verificaram-se 

diferenças significativas entre os genótipos nos estádios fenológicos VG, R2, R4, 

R5.3, R5.5 e R6, sendo que o genótipo MG/BR 48 apresentou os maiores valores nos 

estádios fenológicos em VG, R4, R5.3 e R5.5 (0,82; 0,85; 0,80; 0,79), o genótipo PI 

416937 apresentou maiores valores no R2 e R5.3 (0,71; 0,81), o genótipo M 7908 RR 

apresentou maiores valores no VG, R2, R5.5 e R6 (0,83; 0,68; 0,79; 0,79). 

Considerando entre os estádios fenológicos, o genótipo MG/BR 48 apresentou 

maiores valores nos estádios fenológicos VG, R1, R3 e R4 (0,82; 0,83; 0,83; 0,85) 

para a eficiência fotossintética, o genótipo PI 416937 nos estádios fenológicos R1, R3, 

e R5.3 (0,81; 0,83; 0,81) e o genótipo M 7908 RR nos estádios fenológicos VG, R1 e 

R3 (0,83; 0,82; 0,83) para a eficiência fotossintética. 

Para a interação estádio fenológico e lâminas (Fig. 9B), dentro dos estádios 

fenológicos, verificou-se diferença significativa em VG, R2, R4, R5.1 e R5.5, sendo 

que em 100 % da reposição da evapotranspiração diária, os maiores valores 

ocorreram em VG, R2 e R5.5 (0,84; 0,70; 0,80) e em 50 % da reposição da 

evapotranspiração diária, os maiores valores foram em R4 e R5.1 (0,83; 0,76). Entre 

os estádios fenológicos os maiores valores para a lâmina de 50% da reposição da 

evapotranspiração diária foram nos estádios fenológicos R3 e R4(0,83; 0,83) e para a 

lâmina de 100% da reposição da evapotranspiração diária, as maiores médias foram 

nos estádios fenológicos VG, R1 e R3 (0,84; 0,83; 0,83) para eficiência fotossintética. 
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Figura 9. Eficiência fotossintética (Fv Fm). A. A. Em três genótipos de soja (MG/BR48, 
PI 416937 e M 7908 RR) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 R4, R5.1, 
R5.3, R5.5 e R6). B. Em duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 
100%) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 R4, R5.1, R5.3, R5.5 e R6). C. 
Interação de três genótipos de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) e duas 
lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 100 %). Médias seguidas de mesma letra 

minúscula (dentro dos fatores) e maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott 
(P<0,05). Valores são médias ± DP (n=5). 
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3.4 Aferição indireta dos teores de clorofila (SPAD) 

Para teor relativo de clorofila (SPAD), houve diferença significativa em todas as 

interações (Fig. 10). Considerando-se dentro de cada estádio fenológico (Fig. 10a), 

verificou-se diferenças significativas entre os genótipos nos estádios fenológicos em 

VG, R1, R2, R4, R5.1, R5.3, R5.5 e R6, sendo que o genótipo MG/BR 48 apresentou 

os maiores valores nos estádios fenológicos em VG, R1, R4, R5.1, R5.3, R5.5 e R6 

(18,14; 24,50; 26,93; 34,09; 27,71; 37,96; 31,36), o genótipo PI 416937 apresentou 

maior valor no R2 (21,37), o genótipo M 7908 RR apresentou maiores valores no VG, 

R2 e R6 (16,51; 20,27; 30,55). Considerando os genótipos entre os estádios 

fenológicos, o genótipo MG/BR 48 no estádio fenológico R5.5 (37,96) apresentou 

maior valor para o teor relativo de clorofila, o genótipo PI 416937 no estádio fenológico 

R5.5 (29,61) e o genótipo M 7908 RR no estádio fenológico R6 (30,55). 

Para a interação lâminas nos estádios fenológicos (Fig. 10B), foram verificadas 

diferenças significativas dentro dos estágios fenológicos em praticamente todos os 

estádios, exceto no R2 e R6, sendo os maiores valores em 100 % da reposição da 

evapotranspiração diária. Entre as lâminas, para 50% da reposição da 

evapotranspiração diária, o maior valor encontrado foi no estádio fenológico R5.5 

(31,46) para o teor relativo de clorofila. Já para 100% da reposição da 

evapotranspiração diária, o maior valor encontrado foi nos estádios fenológicos R5.1 

e R5.5 (31.63; 32.65) para teor relativo de clorofila. 

Para a interação entre genótipos e lâminas (Fig. 10C), considerando-se dentro 

de cada lâmina, verificou-se que houve diferenças significativas em 50 % e 100 % da 

reposição da evapotranspiração diária entre os genótipos, sendo que o genótipo 

MG/BR 48 apresentou maior média em ambas as lâminas (26,09; 27,55). Entre as 

lâminas, verificou-se que todos os genótipos apresentam maiores médias para o teor 

relativo de clorofila em 100 % da reposição da evapotranspiração diária. 
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Figura 10. Teor relativo de clorofila (SPAD). A. Em três genótipos de soja (MG/BR48, 
PI 416937 e M 7908 RR) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 R4, R5.1, 
R5.3, R5.5 e R6). B. Em duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 
100%) sob nove estádios fenológicos (VG, R1, R2, R3 R4, R5.1, R5.3, R5.5 e R6). C. 
Interação de três genótipos de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) e duas 
lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 100 %). Médias seguidas de mesma letra 

minúscula (dentro dos fatores) e maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott 
(P<0,05). Valores são médias ± DP (n=5). 
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3.5 Caracteres agronômicos 

Para número de vagens totais, houve diferença significativa na interação 

genótipos e lâminas. Considerando-se dentro de cada lâmina (Fig. 11), verificou-se 

que houve diferenças significativas em 50 % e 100 % da reposição da 

evapotranspiração diária entre os genótipos, sendo que o genótipo MG/BR 48 

apresentou maior média em ambas as lâminas (110; 194). Considerando o genótipo 

entre as lâminas, verificou-se que genótipo PI 416937 não apresentou redução 

significativa no número de vagens totais. 

 
Figura 11. Número de vagens totais (NVT) em três genótipos de soja (MG/BR48, PI 
416937 e M 7908 RR) e duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 
100%), segundo genótipo e lâmina. Médias seguidas de mesma letra minúscula (dentro dos fatores) e 

maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott (P<0,05). Valores são médias ± DP 
(n=5). 

Para peso de grãos por planta, houve diferença significativa na interação 

genótipos e lâminas. Considerando-se dentro de cada lâmina (Fig. 12), verificou-se 

que houve diferenças significativas em 50 % e 100 % da reposição da 

evapotranspiração diária entre os genótipos, sendo que o genótipo PI 416937 

apresentou menor média em ambas as lâminas (22; 26 g). Considerando entre as 

lâminas, verificou-se que os genótipos MG/BR 48, PI 416937 e M 7908 RR 

apresentam maiores médias em 100 % da reposição da evapotranspiração diária (66; 
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26; 60 g), sendo que a redução do genótipo PI 4169387 foi de 15% enquanto os outros 

dois genótipos apresentaram uma redução próxima a 50%. 

 
Figura 12. Peso de grãos por planta (PG) em três genótipos de soja (MG/BR48, PI 
416937 e M 7908 RR) e duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 
100%), segundo genótipo e lâmina. Médias seguidas de mesma letra minúscula (dentro dos fatores) e 

maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott (P<0,05). Valores são médias ± DP 
(n=5). 

4. DISCUSSÃO 

As temperaturas às quais o experimento foi submetido estão de acordo com as 

ideais para a cultura da soja (Fig. 1). Para o desenvolvimento ideal, a cultura tem como 

exigência a faixa de temperatura entre 20ºC e 30ºC, sendo considerada como ideal a 

temperatura de 30ºC. O crescimento vegetativo da soja é baixo ou nulo em 

temperaturas abaixo de 10ºC, e acima de 40ºC ocorrem efeitos adversos no 

metabolismo reduzindo o crescimento da planta, sendo agravado em condições de 

déficit hídrico (Fontana et al., 2001; Farias et al., 2007), sendo importante a 

manutenção da temperatura ideal para o cultivo. Vale salientar que a fotossíntese, o 

crescimento radicular de plantas e os demais processos vitais, são afetados pela 

temperatura (Allen e Ort, 2001; Wan et al., 2004). 

De modo geral, o déficit hídrico ocasiona diversas alterações nas plantas e as 

respostas envolvem inúmeros fatores (Hossain et al., 2014). A redução da 
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disponibilidade de água provoca alterações nas folhas de soja afetando o 

desempenho fotossintético, causando uma redução na taxa fotossintética, 

condutância estomática, transpiração das plantas, no fechamento estomático entre 

outros fatores (Varone e Gratani 2015; Zhang et al., 2016), podendo com isso justificar 

as alterações encontradas nesse trabalho em plantas de soja com déficit hídrico. 

A mensuração da temperatura do ar ambiente e da folha (Fig. 3 e Fig. 4) são 

afetadas principalmente nos estádios R1 e R5, e que sob uma restrição hídrica, as 

cultivares apresentem uma maior temperatura, sendo um indicativo que certos 

genótipos possuem uma tolerância ao estrese estudado, pois conseguem manter sua 

temperatura estável em ambientes adversos, a exemplo do genótipo PI 416937 como 

encontrado no presente trabalho. A alteração da temperatura implica numa alteração 

direta de todos caracteres fisiológico, com essa alteração é possível esperar uma 

resposta diferenciada nos caracteres relacionados a produção das plantas em plantas 

submetidas ao déficit hídrico. 

As concentrações intercelular de CO2 é uma variável que possui uma resposta 

diretamente relacionada a temperatura da folha e ou ambiente, no presente trabalho 

existe essa tendência com a temperatura, onde se observa que plantas com maiores 

temperaturas apresentam uma menor concentração intercelular de CO2, isto é 

observado principalmente quando as plantas estão em restrição hídrica (Fig. 5). Esse 

fato pode ser justificado devido às temperaturas maiores auxiliarem a taxa 

fotossintética e o consumo de CO2. Diante disso a observação de CO2 apresenta-se 

como um reflexo de como a planta responde ao ambiente (Inman-Bamber et al., 2012). 

Os maiores valores da taxa de assimilação líquida de CO2 (Fig. 6), ou 

simplesmente taxa fotossintética encontradas foram nos estádios VG e R5, pois 

nesses períodos há uma necessidade maior de energia para o crescimento da planta 

e enchimento de grão, ou seja, há um grande gasto energético. Podemos ressaltar 

que plantas que não possuem tolerância à seca apresentam uma menor capacidade 

de realizar fotossíntese, como observado nos genótipos MG/BR 48 e M 7908 RR, o 

que não observou-se com o genótipo PI 416937 evidenciando que este genótipo 

possui uma tolerância ao déficit hídrico (Fig. 6C), pois mesmo em condição de 

restrição hídrica o mesmo conseguiu manter a capacidade fotossintética. 
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A condutância estomática para o genótipo PI 416937 apresentou menores 

valores no estádio fenológico R5 (Fig. 7), isso é um indicativo que essa variedade 

possui um controle melhor na regulação de abertura e fechamento dos seus 

estômatos, plantas que tem a maior necessidade de fotossíntese, tendem a ficar com 

os estômatos mais abertos, permitindo a maior troca gasosa. Outro ponto a ser 

destacado é que a condutância estomática é afetada quando as plantas estão em 

déficit hídrico e cada genótipo possui uma resposta diferente sobre esse estresse, 

evidenciando menor valor encontrado para o genótipo MG/BR 48 (Fig. 7C).  

Tal fato mencionado acima pode ser explicado em razão que o controle da 

abertura dos estômatos depende de vários fatores, pois percebe-se que, entre as 

variedades, há uma grande variação nas dimensões e quantidade de estômatos, o 

que interfere diretamente nas diferenças de regulações das trocas gasosas 

(Angelocci, 2002). Então, claramente, as plantas podem apresentar uma variação na 

condutância estomática devido à resposta das alterações do ambiente (Smith e 

Singels, 2006).  

Um fator de grande importância que explica claramente o processo de déficit 

hídrico é a transpiração (Fig. 8), observamos que plantas que estão sobre esse 

estresse e possuem um mecanismo que respondem de maneira mais eficiente tendem 

a diminuir sua transpiração como um mecanismo de defesa e preservação de água. 

No presente trabalho fica evidente que o genótipo M 7908 RR possui uma menor 

capacidade para a percepção do déficit e sessar seus processos fisiológicos com a 

finalidade de se manter viva por mais tempo. Tal comportamento já foi observado em 

milho submetido a condições de déficit hídrico, onde Bergonci e Pereira, 2002 

encontraram respostas semelhantes a esse trabalho. Outro estudo que podemos 

destacar e corroboram com resultados encontrados foi o trabalho de Cechin et al. 

(2010), que sobre o impacto do estresse hídrico em plantas de girassol, por meio da 

suspensão total da irrigação, onde as variáveis fisiológicas ligadas a fotossíntese 

como a condutância estomática e transpiração foram reduzidas em função do estresse 

imposto. 

Outra característica ligada à temperatura que é indicativa para verificar a 

tolerância de genótipos para déficit hídrico é a eficiência fotoquímica (Fig. 9), onde-se 

observa que os estádios fenológicos que tiveram uma alteração de temperatura, 
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também apresentam uma alteração na eficiência fotoquímica do FSII, isso ocorre 

devido à temperatura interferir diretamente na atividade da Rubisco, alterando o 

fotossistema, fazendo que ocorra uma interferência nos processos de transporte de 

elétrons. 

Uma maneira de verificar se os processos fisiológicos estão funcionais é a 

avaliação do teor relativo de clorofila, no presente trabalho destaca o estádio 

fenológico R5.5 (Fig. 10), onde os genótipos apresentam comportamentos distintos, 

com maior valor para os genótipos MG/BR 48 e PI 416938, sendo que, as plantas que 

não estão submetidas à restrição hídrica, apresentam um menor teor relativo de 

clorofila (Fig. 10C). Verificar o teor de clorofila é uma maneira o indireta de observar a 

sanidade das plantas, onde plantas as que não apresentam um alto teor de clorofila é 

um indicativo que essa clorofila está sendo degradada sendo e no caso deste trabalho 

o estresse por déficit hídrico. 

De maneira bem geral as características avaliadas e citadas acima estão 

amplamente ligadas entre si, e o processo de distúrbio fisiológico ocasionado pela 

falta de água de solo afeta diretamente no crescimento dessas plantas e como uma 

consequência direta a diminuição da produção e abortamento de vagens. Podemos 

ressaltar que se há uma boa condição hídrica, os estômatos se abrem permitindo uma 

maior transpiração, e isso propicia que a temperatura foliar fique menor que a do ar 

circundante (Honna et al., 2016). 

Porém quando isso não ocorre acontece uma redução da transpiração sob 

déficit hídrico, que contribuiu para a redução da taxa fotossintética nas plantas, já que 

a transpiração foliar é reduzida, a capacidade de dissipação de calor latente tende a 

diminuir, o que aumenta a temperatura da folha e reduz a atividade da carboxilação, 

ocorrendo à diminuição da assimilação de CO2 pelas plantas (Hallgren et al., 1991). 

A alteração dos caracteres avaliados acima impactaram diretamente em 

variáveis referente a produção da planta. Dessa maneira é de grande importância a 

avaliação desses caracteres para correlacionar aos processos fisiológicos. Um 

distúrbio fisiológico ocasionado em plantas pelo estresse afeta o crescimento e 

rendimento de plantas. No caso o resultado para número de vagens totais encontrado 

nesse trabalho foi semelhante ao encontrado por Fioreze et al. (2011), onde foram 

comparadas em casa de vegetação, três cultivares de soja submetidos a diferentes 
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períodos de déficit hídrico, no início do período reprodutivo da cultura, e observaram 

a diminuição da média do número de vagens totais produzidas por planta, em duas 

cultivares estudadas.  

Outro trabalho que corrobora é o de Demirtas et al. (2010), que observaram 

resultado semelhante em que diferentes déficits hídricos afetaram significativamente 

o número total de vagens por planta interferindo na produtividade da cultura. 

Como esperado devido ao déficit hídrico, ocorreu uma serie de distúrbios 

fisiológicos, ocasionando uma diminuição no número de vagens totais e como 

consequência a diminuição de produtividade. A diminuição do número de vagens pode 

ser justificada principalmente que plantas em déficit hídrico venham a ter um maior 

abortamento de flores.  Podemos observar que o genótipo PI 416937 na condição de 

restrição hídrica imposta nesse trabalho, apresentou uma redução em ambas 

características de produção de aproximadamente 15% sendo que os genótipos 

MG/BR 48 e M 7908 RR apresentaram uma redução de aproximadamente 50%, 

indicando a capacidade do genótipo PI 416937 possuir uma maior tolerância do que 

os outros dois genótipos avaliados. 

Tal informação pode ser embasada em razão que, dentre os componentes de 

produção da soja, este é o parâmetro mais importante para a produtividade da cultura, 

porém é também o mais sensível à restrição hídrica e, portanto uma oferta adequada 

de água é necessária para a produção de vagens, em cultivares de alta produtividade 

(Comlekcioglu e Simsek, 2011).  

5. CONCLUSÕES 

As trocas gasosas, a eficiência fotoquímica e os caracteres agronômicos das 

cultivares MG/BR 48, PI 416937 e M 7908 RR são alteradas pelo déficit hídrico, 

principalmente no estádio fenológico R5.  

O genótipo M 7908 RR é suscetível ao déficit hídrico pelo maior decréscimo 

dos fatores fisiológicos analisados, reduzindo drasticamente o metabolismo 

fotossintético que interfere diretamente na produtividade.  

O genótipo PI 416937 tem mecanismos que induzem a tolerância ao estresse 

hídrico. 
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CAPÍTULO 3 – CARACTERES FISIOLÓGICOS, BIOQUÍMICOS E AGRONÔMICOS 

EM PLANTAS DE SOJA SOB DÉFICIT HÍDRICO EM 

DIFERENTES ESTÁDIOS FENOLÓGICOS 

RESUMO – A tolerância ao déficit hídrico é um mecanismo que permite que as plantas 
mantenham seu metabolismo, mesmo em condição de um baixo potencial hídrico. A 
complexidade das respostas que as plantas têm à tolerância ou suscetibilidade a seca, 
depende principalmente do seu genótipo, do estádio fenológico e da intensidade do 
estresse. Diante disso o objetivo deste trabalho consistiu em avaliar a tolerância da 
soja ao déficit hídrico por meio do estudo de variáveis fisiológicas-bioquímicas e 
caracteres agronômicos. Para tanto, foram utilizadas três fontes de variação, sendo: 
cinco estádios fenológicos (VG, R1, R3, R5.1 e R5.3), três genótipos (MG/BR 48, PI 
416937 e M 7908 RR) e duas reposição água (50 % e 100 % da ETc). Foram 
realizadas as seguintes avaliações: peroxidação de lipídeos, teor de prolina livre, 
atividade da superóxido dismutase, atividade da ascorbato peroxidase, atividade da 
catalase, número total de vagens e o peso total de grãos. Diante dos resultados 
encontrados podemos conluir que os genótipos respondem diferentemente à atividade 
enzimática sob diferentes condições estressantes e reduzem os níveis de peroxidação 
lipídica. O genótipo PI 416937 apresenta uma menor redução (15%) na sua produção 
entre os genótipos avaliados. O melhor estádio fenológico para avalição em soja é 
principalmente em fenológico R5. A prolina é um atenuante indicador de estresse 
hídrico em soja 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Palavras-chave: Prolina, estresse oxidativo, peroxidação lipídica, e Glycine max L. 
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CHAPTER 3 – PHYSIOLOGICAL, BIOCHEMICAL AND AGRONOMIC TRAITS OF 

SOYBEAN UNDER WATER DEFICIT IN DIFFERENT GROWTH 

STAGES 

ABSTRACT - Tolerance to water deficit is a mechanism that allows plants to maintain 
their metabolism, even under conditions of low water potential. The complexity of the 
responses that plants have to drought tolerance or susceptibility, depends mainly on 
their genotype, phenological growth stage and intensity of stress. In view of this, this 
study aimed to evaluate the tolerance of soybean to the water deficit through the study 
of physiological-biochemical variables and agronomic characters. For this, three 
sources of variation were used: five growth stages (VG, R1, R3, R5.1 and R5.3), three 
genotypes (MG/BR 48, PI 416937 and M 7908 RR) and and two levels of water 
replacement in soil (50% and 100% ETc).The following evaluations were performed: 
lipid peroxidation, free proline, free proline, activity of superoxide dismutase, activity of 
ascorbate peroxidase, activity of catalase, the total number of pods and total grain 
weight. The results found, we can conclude that genotypes responded differently to 
enzyme activity under different stressful conditions and decreased lipid peroxidation 
levels.PI 416937 showed a lowest decrease in yield (15%) in among the evaluated 
genotypes. The phenological growth stage for soybean evaluation is mainly in 
phenological R5. Proline is a mitigating indicator in soybean genotypes subjected to 
water deficit. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Keywords: Proline, oxidative stress, lipid peroxidation, Glycine max L. 
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1. INTRODUÇÃO 

A soja, como uma das principais culturas, sendo a leguminosa mais produzida 

no mundo, vem sofrendo perdas devido a disponibilidade hídrica adequada, em 

estudo estima-se que a redução esta em 40% (Specht et al., 1999). A seca é o 

principal fator limitante para o rendimento das culturas (Azevedo e Lea, 2011; Tavarini 

et al., 2011, Azevedo, 2012; Abreu, 2017). Existem previsões de que o rendimento 

das culturas diminuirá de 30 a 82% até o final do século, em função do aquecimento 

global (Hatfield et al., 2011). 

Na soja, para superar os impactos negativos do estresse hídrico, algumas 

estratégias têm sido desenvolvidas e adotadas, incluindo principalmente práticas 

agrícolas e o melhoramento genético de cultivares (Turner, 1986; Ye et al., 2018).  

A tolerância ao déficit hídrico é um mecanismo que permite que as plantas 

mantenham seu metabolismo, após uma redução no potencial hídrico (Mitra, 2001). 

O nível das alterações depende da duração e da intensidade do estresse, do material 

genético utilizado e do estádio de desenvolvimento da planta (Farooq et al. 2009). Ou 

seja, a complexidade das respostas que as plantas têm à tolerância ou suscetibilidade 

a seca, depende principalmente do seu genótipo e do estádio fenológico de 

desenvolvimento em que esta se encontra (Recchia, 2011).  

Ademais, nesse processo, ocorre uma série de modificações fisiológicas, 

bioquímicas e reguladoras de plantas (Song et al., 2010; Rogiers et al., 2011a; Del 

Pozo et al., 2012; Ye et al., 2019). Para as alterações químicas das plantas, podemos 

exemplificar o acúmulo de solutos compatíveis e a capacidade antioxidante, onde têm 

sido relatados como mecanismos que permitem que as plantas tolerem a redução do 

potencial hídrico do solo (Sairam et al., 2002; Moussa e Abdel-Aziz, 2008). 

Solutos ou osmólitos compatíveis como prolina, glicina betaína, trealose, 

sacarose e glicose têm a propriedade de não interferir com a função e estrutura das 

macromoléculas, mesmo em altas concentrações (Hoekstra et al., 2001; Rogiers et 

al., 2011b). A acumulação do aminoácido prolina tem sido amplamente utilizada como 

um indicador fisiológico-bioquímico do estresse hídrico (Shao et al., 2006) para que 

um aumento na concentração possa ser correlacionado com maior tolerância à seca 

(Molinari et al., 2007; Vendruscolo et al., 2007). Diversas funções têm sido propostas 
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para esse acúmulo de prolina: ajuste osmótico, armazenamento de carbono e 

nitrogênio a ser usadas durante a recuperação após o período de estresse, 

estabilização de proteínas e membranas e eliminação de espécies reativas de 

oxigênio (ERO) (Kishor et al., 2005). 

A redução do O2 molecular dá origem a ERO, como o radical superóxido (O2
−), 

o peróxido de hidrogênio (H2O2) e o radical hidroxila (OH•), enquanto o oxigênio 

singleto (1O2) é formado pela reação do O2 com clorofila excitada (Gratão et al., 2005). 

O estresse hídrico aumenta a produção de ERO, o que causa um desequilíbrio nas 

células, interrompendo a cadeia de transporte de elétrons e desencadeando o 

estresse oxidativo devido à ação tóxica da ERO (Gratão et al., 2005). A peroxidação 

lipídica é comumente usada como um indicador de estresse oxidativo. É caracterizada 

pelo ataque de ERO aos ácidos graxos poliinsaturados das membranas celulares, que 

podem afetar seriamente a integridade e a funcionalidade das células e causar danos 

irreversíveis (Gratão et al., 2005). 

Vários mecanismos são usados pelas plantas para eliminar ou desintoxicar a 

ERO (Marquez-Garcıa et al., 2011; Azevedo et al., 2012; Gallego et al., 2012). A 

importância dos sistemas de defesa antioxidante enzimática e não enzimática foi 

demonstrada durante o estresse hídrico (Guo et al., 2006; Kellos et al., 2008). O 

sistema antioxidante não enzimático compreende composto como ascorbato, 

glutationa, alcaloides, fenóis, tocoferóis e carotenoides (Gratão et al., 2005). O 

conjunto de enzimas chaves inclui superóxido dismutase (SOD - EC 1.15.1.1), 

catalase (CAT – EC 1.11.1.6), ascorbato peroxidase (APX – EC 1.11.1.11) entre 

outras (Martins et al., 2011). A superóxido dismutase é a primeira linha de defesa, 

convertendo O2− para H2O2. No entanto, o H2O2 também é tóxico para as células e é 

desintoxicado por outras enzimas para formar H2O e O2 (Monteiro et al., 2011). 

Diante disso, estas alterações podem auxiliar na seleção de genótipos mais 

adaptados para serem cultivados em ambientes com déficit hídrico, desde que a. 

tolerância à seca pode estar relacionada a essas características que aumentam a 

estabilidade do rendimento, e sua capacidade de sobrevivência (Bartels et al., 2006; 

Blum, 2009; Passioura, 2010; Sinclair, 2011; Ye et al., 2018). 
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Portanto, o objetivo deste trabalho consistiu em avaliar a tolerância da soja ao 

déficit hídrico por meio do estudo de variáveis fisiológicas-bioquímicas e caracteres 

agronômicos. 

2. MATERIAL E MÉTODOS 

2.1 Área experimental 

O experimento foi conduzido em casa de vegetação climatizada no 

Departamento de Produção Vegetal, FCAV, UNESP, Câmpus de Jaboticabal – SP, 

entre os meses de novembro a fevereiro do ano agrícola 2017/18. O solo utilizado no 

experimento foi retirado de uma área sem histórico de cultivo, sendo peneirado para 

eliminar os torrões e posteriormente homogeneizado para o enchimento dos vasos. 

Foi retirada uma amostra simples de cada vaso para compor uma amostra composta 

que foi remetida ao laboratório. O solo foi caracterizado como Latossolo Vermelho 

Eutrófico, típico, textura muito argilosa, de acordo com Santos et al. (2018), com 18% 

de areia, 27% de silte e 55% de argila. O solo foi devidamente corrigido de forma a 

elevar a saturação por bases a 60% utilizando a relação 3:1 de Ca:Mg. O resultado 

das características químicas do solo foram: pH em CaCl2= 6,4; K (mmolc dm-3)= 0,5; 

Ca2+ (mmolc dm-3)= 12; Mg2+ (mmolc dm-3)= 3; Al3+ (mmolc dm-3)= 1; H+Al (mmolc 

dm-3)= 16; SB (mmolc dm-3)= 16; t (mmolc dm-3)= 17; T (mmolc dm-3)= 32; V (%)= 49; 

m (%)= 5,9; M.O. (mg dm-3)= 8 e P-rem (mg dm-3)= 3. As adubações de plantio e 

cobertura foram realizadas conforme recomendado por Malavolta (1980), e os teores 

dos nutrientes aplicados foram 200 mg dm³ de fosforo; 150 mg dm³ de potássio, 75 

mg dm³ de cálcio; 15 mg dm³ de magnésio; 50 mg dm³ de enxofre; 0,5 mg dm³ de 

boro; 1,5 mg dm³ de cobre; 1,5 mg dm³ de ferro; 3 mg dm³ de manganês; 0,1 mg dm³ 

de molibdênio; 5 mg dm³ de zinco. 

Na adubação de plantio foi aplicado 40% da dose de potássio, 30% da dose de 

boro e zinco e 100% da dose de fósforo, cálcio, magnésio, enxofre, cobre, ferro, 

manganês e molibdênio. As doses restantes de potássio, boro e zinco foram aplicadas 

no estádio R3. Antes do semeio, foi realizada a inoculação de sementes com bactérias 

fixadoras de nitrogênio na soja. 
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2.2 Delineamento experimental 

Foram estudadas três fontes de variação (FV), sendo: cinco estádios 

fenológicos (VG, R1, R3, R5.1 e R5.3), três genótipos (MG/BR 48, PI 416937 e M 

7908 RR) e duas lâminas de água (50 % e 100 % da reposição da evapotranspiração 

diária). O delineamento experimental foi em blocos casualizados (DBC), com 5 blocos 

completos. A unidade experimental consistiu de um vaso de plástico com uma 

capacidade de 15 dm-3 de solo, contendo uma planta por vaso. A reposição de água 

para cada vaso foi obtida a partir da quantidade de água evapotranspirada 

diariamente, para isso, foram instalados, drenos de coleta da água de percolação em 

9 vasos (três vasos de cada cultivar), possibilitando a equação do balanço de água no 

solo apresentado na Equação 1. Este método foi utilizado devido a sua confiabilidade, 

pois o método estima diretamente a ETc. 

ET = I – D                (Equação 1) 

em que: 

ET = evapotranspiração diária;  

I = quantidade de água aplicada;  

D = quantidade de água drenada. 

2.3 Análises bioquímicas 

2.3.1 Prolina (PRO) 

Os teores de prolina livre foram determinados de acordo com o método 

descrito por Bates et al. (1973). A leitura da absorbância das amostras foi realizada 

em espectrofotômetro no comprimento de onda 520 nm. Para a curva de 

padronização, utilizou-se solução estoque de prolina na concentração de 1mM de 

prolina PA e diluições seriadas em água destilada. Os teores de prolina livre foram 

expressos em µmol g-1 massa fresca. 
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2.3.2 Ácido malondialdeído (MDA) 

A peroxidação de lipídios foi determinada pelo conteúdo do malondialdeído 

(MDA). Foi determinado pela estimativa do conteúdo de substâncias reativas com o 

ácido tiobarbitúrico (TBARS) seguindo a método de Heath e Packer (1968). As leituras 

foram realizadas em especfotômetro a 535 e 600 nm. A concentração do equivalente 

de MDA foi calculada usando o coeficiente de extinção molar do MDA (ε 155 mM-1 cm-

1) e os resultados foram expressos em µmol MDA g-1 de massa fresca. 

2.3.3 Peróxido de hidrogênio (H2O2) 

O conteúdo de H2O2 foi determinado como descrito por Gay et al. (1999). As 

folhas foram homogeneizadas em metanol (5: 1, volume de tampão: massa fresca) e 

centrifugou-se a 10.000 rpm durante 5 min. A absorbância foi lida a 560 nm e o 

conteúdo de H2O2 foi determinado usando uma curva padrão. 

2.3.4 Extração e análise das enzimas antioxidantes 

Para a análise das enzimas antioxidantes, foi preparado um extrato enzimático 

bruto utilizado para determinação das enzimas SOD, CAT e APX. As amostras foram 

homogeneizadas (3:1 volume do tampão de extração para peso fresco do tecido), o 

tampão de extração era composto: Fosfato de potássio 100 mM, pH 7,5, EDTA (ácido 

etilenodiaminotetracético) a 1 mM, ditiotreitol (DTT) a 3 mM e polivinilpolipirrolidona 

(PVPP) 4% (p/v). O homogeneizado foi centrifugado a 12000 g, durante 30 minutos a 

4ºC, o sobrenadante foi coletado para a análise em triplicatas da atividade específica 

das enzimas superóxido desmutase (SOD), ascorbato peroxidase (APX) e catalase 

(CAT) (Gomes Junior et al., 2007). 

2.3.4.1 Determinação da concentração de proteínas 

A concentração de proteínas foi determinada para os cálculos das atividades 

enzimáticas, onde a mesma foi realizada segundo Bradford (1976), utilizando-se curva 

padrão construída com albumina sérica bovina (BSA). 
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2.3.4.2 Superóxido dismutase (SOD EC 1.15.1.1) 

A atividade da superóxido dismutase foi determinada pela adição de 50 µL do 

extrato enzimático bruto em 1,45 mL de um meio de reação constituído de tampão 

fosfato de sódio 50 mM, pH 7,8, contendo metionina 13 mM, azul de p-nitro tetrazólio 

(NBT) 63 µM, EDTA 0,1 mM e riboflavina 1,3 µM. A reação foi conduzida a 25°C em 

câmara de reação sob iluminação de uma lâmpada fluorescente de 15 W mantida no 

interior de uma caixa fechada. Após 5 minutos de exposição à luz, a iluminação foi 

interrompida e a formazana azul produzida pela fotorredução do NBT foi medida a 560 

nm (Giannopolitis e Ries, 1977). A atividade da enzima foi expressa em Unidade SOD 

mg-1 proteína. 

2.3.4.3 Catalase (CAT EC 1.11.1.6) 

A atividade da catalase foi determinada segundo Kraus et al. (1995) e 

modificado por Azevedo et al. (1998). A reação se iniciou pela adição de 25 µL do 

extrato enzimático bruto a 1 mL de um meio de reação constituído de tampão de 

fosfato de potássio 100 mM, pH 7,5 e 25 µL H2O2. A atividade enzimática foi calculada 

e o resultado expresso em µmol.min-1.mg-1 proteína. 

2.3.4.4 Ascorbato peroxidase (APX EC 1.11.1.11) 

A atividade APX foi determinada seguindo-se a decomposição de peróxido de 

hidrogênio por 1 minuto, por alterações na absorbância a 290 nm segundo Moldes et 

al. (2008), determinada pela adição de 50 µL do extrato enzimático bruto em 950 µL 

de um meio de reação. O tampão de incubação foi composto por fosfato de potássio 

80 mM, pH 7,0, ácido ascórbico 5 mM, EDTA 1 mM e H2O2 1 mM. Os resultados foram 

expressos em nmol.min-1.mg-1 proteína. 

2.4 Caracteres agronômicos 

Foram realizadas as seguintes avaliações agronômicas: Contagem do número 

total de vagens (NTV) e o peso total de grãos (PG), expresso em g. 
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2.5 Análises estatísticas 

A análise dos dados foi realizada utilizando-se do conceito de medidas 

repetidas no tempo com um fator longitudinal e o procedimento MIXED do programa 

computacional estatístico SAS (Littell et al., 1996), considerando-se um modelo fixo e 

aleatório. Para a escolha da matriz de variância e covariância foi utilizado o Critério 

de Informação de Akaike (-2l + 2d, em que l denota o valor da máxima 

verossimilhança, em log, e d denota a dimensão do modelo), selecionando-se a que 

possuiu menor valor para este parâmetro (Akaike, 1974; Akaike, 1987 e SAS, 2013). 

Na análise dos caracteres agronômicos não foi utilizado o conceito de medidas no 

tempo. 

Foram obtidas as médias ajustadas dos efeitos fixos através do comando 

LSMEANS (least square means) e as comparações de médias foram realizadas pelo 

teste de Scott-Knott (P<0,05), pelo SAS (2013). 

3. RESULTADOS 

Para a peroxidação lipídica mensurada através do malondialdeído (MDA), 

houve diferença significativa em todas as interações (Fig. 1). Considerando-se dentro 

de cada estádio fenológico (Fig. 1A), os genótipos apresentaram comportamentos 

diferentes nos estádios fenológicos, sendo que o genótipo MG/BR 48 apresentou o 

maior valor em VG, R5.1 e R5.3 (2,47; 2,90; 2,40 nmol g-1 matéria fresca), o genótipo 

PI 416937 no estádio fenológico R3 (2,35 nmol g-1 matéria fresca) e o genótipo M 7908 

RR em R1, R3 e R5.3 (2,10; 2,30 e 2,36 nmol g-1 matéria fresca). Considerando entre 

os estádios fenológicos, o genótipo MG/BR 48 apresentou maior média em R5.1 (2,90 

nmol g-1 matéria fresca), o genótipos PI 416937 em R3 (2,35 nmol g-1 matéria fresca) 

e o genótipo M 7908 RR no estádio fenológico R5.1 (2,75 nmol g-1 matéria fresca). 

Para o estádio fenológicos e lâminas (Fig. 1B), dentro dos estádios fenológicos, 

houve diferença significativa, sendo as maiores médias para a peroxidação lipídica 

em 50% da reposição da evapotranspiração diária. Entre os estádios fenológicos para 

amabas as lâminas, as maiores médias para a peroxidação lipídica foi no estádio 

fenológico R5.1 (2,88; 2,18 nmol g-1 matéria fresca). 
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Na interação entre genótipos e lâminas (Fig. 1C), dentro de cada lâmina, 

verificou-se que houve diferenças significativas em 50% e 100% da reposição da 

evapotranspiração diária entre os genótipos, sendo que o genótipo PI 416937 

apresentou menor média em ambas as lâminas (2,15; 1,68nmol g-1 matéria fresca). 

Quando comparados entre as lâminas, verificou-se que todos os genótipos tiveram 

um aumento da peroxidação lipídica em 50% da reposição da evapotranspiração 

diária.  
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Figura 1. Malondialdeído (MDA, nmol g-1 matéria fresca). A. Em três genótipos de 
soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) sob cinco estádios fenológicos (VG, R1, R3 
R5.1 e R5.3). B. Em duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 100%) 
sob cinco estádios fenológicos (VG, R1, R3, R5.1 e R5.3). C. Interação de três 
genótipos de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) e duas lâminas de reposição 
da evapotranspiração (50 e 100 %). Médias seguidas de mesma letra minúscula (dentro dos fatores) 

e maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott (P<0,05). Valores são médias ± DP 
(n=5). 
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Para o teor de prolina (PRO), houve diferença significativa em todas as 

interações (Fig. 2). Considerando-se dentro de cada estádio fenológico (Fig. 2A), os 

genótipos apresentaram comportamentos diferentes nos estádios fenológicos, sendo 

que o genótipo MG/BR 48 apresentou o maior valor quase todos os estádios 

fenológicos, exceto no estádio R5.3 onde destacou o genótipo PI 416937. 

Considerando entre os estádios fenológicos, o genótipo MG/BR 48 apresentou maior 

média em R5.1 (21,39 µmol g-1 massa fresca), os genótipos PI 416937 e M 7908 RR 

apresentaram maiores médias em R5.3 (24,22; 21,10 µmol g-1 massa fresca). 

Para o estádio fenológicos e lâminas (Fig. 2B), dentro dos estádios fenológicos, 

houve diferença significativa somente em VG, sendo as maiores médias para o teor 

de prolina em 50% da reposição da evapotranspiração diária. Entre os estádios 

fenológicos para as lâminas de 50% e 100%, as maiores médias de teor de prolina foi 

em R5.3 (24,31; 19,10 µmol g-1 massa fresca). 

Para a interação entre genótipos e lâminas (Fig. 2C), considerando-se dentro 

de cada lâmina, verificou-se que houve diferenças significativas em 50% e 100% da 

reposição da evapotranspiração diária entre os genótipos, sendo que o genótipo 

M7908 RR apresentou menor média em ambas as lâminas (19,40; 16,54 µmol g-1 

massa fresca). Quando são comparados entre as lâminas, verificou-se que todos os 

genótipos tiveram um incremento do teor de prolina em 50% da reposição da 

evapotranspiração diária.  
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Figura 2. Prolina (PRO, µmol g-1 massa fresca). A. Em três genótipos de soja 
(MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) sob cinco estádios fenológicos (VG, R1, R3 R5.1 
e R5.3). B. Em duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 100%) sob 
cinco estádios fenológicos (VG, R1, R3, R5.1 e R5.3). C. Interação de três genótipos 
de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) e duas lâminas de reposição da 
evapotranspiração (50 e 100 %). Médias seguidas de mesma letra minúscula (dentro dos fatores) e 

maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott (P<0,05). Valores são médias ± DP 
(n=5). 
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Para o peróxido de hidrogênio (H2O2), houve diferença significativa em todas 

as interações (Fig. 3). Considerando-se dentro de cada estádio fenológico (Fig. 3A), 

os genótipos apresentaram comportamentos diferentes nos estádios fenológicos, 

sendo que o genótipo MG/BR 48 apresentou o maior valor em VG, R1 e R5.3 (0,55; 

0,53; 0,47 nmol g-1 matéria fresca) e o genótipo M 7908 RR em R3 e R5.1 (0,54; 0,39 

nmol g-1 matéria fresca). Considerando entre os estádios fenológicos, o genótipo 

MG/BR 48 apresentou maior média em VG (0,55 nmol g-1 matéria fresca), o genótipos 

PI 416937 em R5.3 (0,44nmol g-1 matéria fresca) e o genótipo M 7908 RR em R1 

(0,51nmol g-1 matéria fresca). 

Para o estádio fenológicos e lâminas (Fig. 3B), dentro dos estádios fenológicos, 

houve diferença significativa em todos os estádios fenológicos, sendo as maiores 

médias para o peróxido de hidrogênio em 50% da reposição da evapotranspiração 

diária. Entre os estádios fenológicos para a lâmina de 50%, as maiores médias para 

o peróxido de hidrogênio foram em VG e R1 (0,59; 0,59 nmol g-1 matéria fresca) e 

para a lâmina de 100%, as maiores médias para o peróxido de hidrogênio foram em 

R5.3 (0,40 nmol g-1 matéria fresca). 

Para a interação entre genótipos e lâminas (Fig. 3C), considerando-se dentro 

de cada lâmina, verificou-se que houve diferenças significativas em 50% e 100% da 

reposição da evapotranspiração diária entre os genótipos, sendo que o genótipo PI 

416937 apresentou menor média em ambas as lâminas (0,49; 0,32 nmol g-1 matéria 

fresca). Quando são comparados entre as lâminas, verificou-se que todos os 

genótipos tiveram um incremento do teor de peróxido de hidrogênio em 50% da 

reposição da evapotranspiração diária.  
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Figura 3. Peróxido de hidrogênio (H2O2, nmol g-1 matéria fresca). A. Em três genótipos 
de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) sob cinco estádios fenológicos (VG, R1, 
R3 R5.1 e R5.3). B. Em duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 
100%) sob cinco estádios fenológicos (VG, R1, R3, R5.1 e R5.3). C. Interação de três 
genótipos de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) e duas lâminas de reposição 
da evapotranspiração (50 e 100 %). Médias seguidas de mesma letra minúscula (dentro dos fatores) 

e maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott (P<0,05). Valores são médias ± DP 
(n=5). 
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Para a atividade da superóxido dismutase (SOD), houve diferença significativa 

em todas as interações (Fig. 4). Considerando-se dentro de cada estádio fenológico 

(Fig. 4A), os genótipos apresentaram comportamentos diferentes nos estádios 

fenológicos, sendo que o genótipo PI 416937 apresentou a maior atividade em quase 

todos os estádios fenológicos, exceto em R5.3. Considerando entre os estádios 

fenológicos, os genótipos MG/BR 48 e PI 416937 apresentaram maior atividade em 

R3 (13,66; 16,74 mg-1 proteína) e o genótipo M 7908 RR em R1, R3 e R5.3 (14,24; 

14,57; 14,48 mg-1 proteína). 

Para o estádio fenológicos e lâminas (Fig. 4B), dentro dos estádios fenológicos, 

houve diferença significativa em quase todos os estádios fenológicos, exceto no R1, 

sendo as maiores médias para atividade da superóxido dismutase em 50% da 

reposição da evapotranspiração diária. Entre os estádios fenológicos para a lâmina 

de para a lâmina de 50%, a maior atividade da superóxido dismutase foi em R3 (17,67 

mg-1 proteína) e para a lâmina de 100%, a maior atividade foi em R1 (13,53 mg-1 

proteína). 

Para a interação entre genótipos e lâminas (Fig. 4C), considerando-se dentro 

de cada lâmina, verificou-se que houve diferenças significativas em 50% e 100% da 

reposição da evapotranspiração diária entre os genótipos, sendo que o genótipo PI 

416937 apresentou maior atividade da superóxido dismutase em ambas as lâminas 

(15,88; 11,74 mg-1 proteína). Quando são comparados os genótipos entre as lâminas, 

verificou-se que os três genótipos tiveram a maior atividade da superóxido dismutase 

em 50% da reposição da evapotranspiração diária. 
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Figura 4. Superóxido dismutase (SOD, mg-1 proteína). A. Em três genótipos de soja 
(MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) sob cinco estádios fenológicos (VG, R1, R3 R5.1 
e R5.3). B. Em duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 100%) sob 
cinco estádios fenológicos (VG, R1, R3, R5.1 e R5.3). C. Interação de três genótipos 
de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) e duas lâminas de reposição da 
evapotranspiração (50 e 100 %). Médias seguidas de mesma letra minúscula (dentro dos fatores) e 

maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott (P<0,05). Valores são médias ± DP 
(n=5). 
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Para a atividade da catalase (CAT), houve diferença significativa em todas as 

interações (Fig. 5). Considerando-se dentro de cada estádio fenológico (Fig. 5A), os 

genótipos apresentaram comportamentos diferentes nos estádios fenológicos, sendo 

que o genótipo MG/BR 48 apresentou o maior valor em R1 e R3 (116,62; 145,87 µmol 

min-1 mg-1 proteína), o genótipo PI 416937 apresentou o maior valor em VG e R5.1 

(94,68; 100,34 µmol min-1 mg-1 proteína) e o genótipo M 7908 RR no em R5.3 (101,87 

µmol min-1 mg-1 proteína). Considerando entre os estádios fenológicos, o genótipo 

MG/BR 48 apresentou maior média em R3 (145,87 µmol min-1 mg-1 proteína), o 

genótipo PI 416937 em VG, R1 e R5.1 (94,68; 95,72; 100,34 µmol min-1 mg-1 proteína) 

e o genótipo M 7908 RR no estádio fenológico R3 (117,17 µmol min-1 mg-1proteína). 

Para o estádio fenológicos e lâminas (Fig. 5B), entre as lâminas dentro dos 

estádios fenológicos, houve diferença significativa em quse todos os estádios 

fenológicos, exceto no R5.3, sendo as maiores médias para atividade da catalase em 

50% da reposição da evapotranspiração diária. Entre os estádios fenológicos para a 

lâmina de 50%, as maiores médias para a atividade da catalase foram em VG e R3 

(119,31; 120,10 µmol min-1 mg-1proteína) e para a lâmina de 100%, a maior atividade 

foi em R3 (109,20 µmol min-1 mg-1proteína). 

Para a interação entre genótipos e lâminas (Fig. 5C), considerando-se dentro 

de cada lâmina, verificou-se que houve diferenças significativas somente em 100% da 

reposição da evapotranspiração diária entre os genótipos, sendo que o genótipo PI 

416937 apresentou menor média (71,37 µmol min-1 mg-1proteína). Quando são 

comparados os genótipos entre as lâminas, verificou-se que todos os genótipos 

tiveram um incremento da atividade da catalase em 50% da reposição da 

evapotranspiração diária.  

 

 



69 

 

 
Figura 5. Catalase (CAT, µmol min-1 mg-1 proteína). A. Em três genótipos de soja 
(MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) sob cinco estádios fenológicos (VG, R1, R3 R5.1 
e R5.3). B. Em duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 100%) sob 
cinco estádios fenológicos (VG, R1, R3, R5.1 e R5.3). C. Interação de três genótipos 
de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) e duas lâminas de reposição da 
evapotranspiração (50 e 100 %). Médias seguidas de mesma letra minúscula (dentro dos fatores) e 

maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott (P<0,05). Valores são médias ± DP 
(n=5). 
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Para a atividade da ascorbato peroxidase (APX), houve diferença significativa 

em todas as interações (Fig. 6). Considerando-se dentro de cada estádio fenológico 

(Fig. 6A), os genótipos apresentaram comportamentos diferentes nos estádios 

fenológicos, sendo que o genótipo MG/BR 48 apresentou a maior atividade em R3 

(142,81 nmol min-1 mg-1 proteína), o genótipo PI 416937 apresentou os maiores 

valores em VG e R3 (258,89; 147,40 nmol min-1 mg-1 proteína) e o genótipo M 7908 

RR em R1, R5.1 e R5.3 (179,22; 144,38; 230,06 nmol min-1 mg-1 proteína). 

Considerando entre os estádios fenológicos, o genótipo MG/BR 48 apresentou maior 

atividade em R3 (142,81 nmol min-1 mg-1 proteína), o genótipo PI 416937 em VG 

(258,90 nmol min-1 mg-1 proteína) e o genótipo M 7908 RR em R5.3 (230,06 nmol min-

1 mg-1 proteína). 

Para o estádio fenológicos e lâminas (Fig. 6B), dentro dos estádios fenológicos, 

houve diferença significativa em quase todos os estádios fenológicos, exceto no R1, 

sendo as maiores médias para atividade da ascorbato peroxidase em 50% da 

reposição da evapotranspiração diária. Entre os estádios fenológicos para a lâmina 

de 50%, as maiores atividades da ascorbato peroxidase foram em VG e R5.3 (201,11; 

204,33 nmol min-1 mg-1 proteína) e para a lâmina de 100%, as maiores atividades da 

enzima foram em VG e R1(156,27; 1569,97 nmol min-1 mg-1 proteína). 

Para a interação entre genótipos e lâminas (Fig. 6C), considerando-se dentro 

de cada lâmina, verificou-se que houve diferenças significativas em 50% e 100% da 

reposição da evapotranspiração diária entre os genótipos, sendo que o genótipo M 

7908 RR apresentou maior atividade da ascorbato peroxidase em 50% (200,42 nmol 

min-1 mg-1 proteína) e o genótipo PI 416937 apresentou maior atividade em 100% 

(155,73 nmol min-1 mg-1 proteína). Quando são comparados entre as lâminas, 

verificou-se que os genótipos PI 416937 e M 7908 RR tiveram a maior atividade da 

ascorbato peroxidase em 50% da reposição da evapotranspiração diária, já o genótipo 

MG/BR 48 apresentou maior atividade da enzima em 100% da reposição da 

evapotranspiração diária.  
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Figura 6. Ascorbato peroxidase (APX, nmol min-1 mg-1 proteína). A. Em três genótipos 
de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) sob cinco estádios fenológicos (VG, R1, 
R3 R5.1 e R5.3). B. Em duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 
100%) sob cinco estádios fenológicos (VG, R1, R3, R5.1 e R5.3). C. Interação de três 
genótipos de soja (MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) e duas lâminas de reposição 
da evapotranspiração (50 e 100 %). Médias seguidas de mesma letra minúscula (dentro dos fatores) 

e maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott (P<0,05). Valores são médias ± DP 
(n=5). 
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Para número de vagens totais, houve diferença significativa na interação 

genótipos lâmina (Fig. 8). Considerando-se dentro de cada lâmina, verificou-se que 

houve diferenças significativas em 50 % e 100 % da reposição da evapotranspiração 

diária entre os genótipos, sendo que o genótipo MG/BR 48 apresentou maior média 

em ambas as lâminas (110; 194 vagens totais). Considerando o genótipo entre as 

lâminas, verificou-se que os genótipos MG/BR 48 e M 7908 RR apresentam maiores 

médias em 100% da reposição da evapotranspiração diária (194; 162 vagens totais), 

o genótipo PI 416937 não apresentou diferença significativa. 

 
Figura 8. Número de vagens totais (NVT) em três genótipos de soja (MG/BR48, PI 
416937 e M 7908 RR) e duas lâminas de reposição da evapotranspiração (50% e 
100%), segundo genótipo e lâmina. Médias seguidas de mesma letra minúscula (dentro dos fatores) e 

maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott (P<0,05). Valores são médias ± DP 
(n=5). 

Para peso de grãos por planta, houve diferença significativa na interação 

genótipos e lâmina (Fig. 9). Considerando-se dentro de cada lâmina, verificou-se que 

houve diferenças significativas em 50% e 100% da reposição da evapotranspiração 

diária entre os genótipos, sendo que o genótipo PI 416937 apresentou menor média 

em ambas as lâminas (22; 26 g). Considerando o genótipo entre as lâminas, verificou-

se que os genótipos MG/BR 48, PI 416937 e M 7908 RR apresentam maiores médias 

em 100% da reposição da evapotranspiração diária (66; 26; 60 g). 
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Figura 9. Peso de grãos por planta (PG, em gramas) em três genótipos de soja 
(MG/BR48, PI 416937 e M 7908 RR) e duas lâminas de reposição da 
evapotranspiração (50% e 100%), segundo genótipo e lâmina. Médias seguidas de mesma 

letra minúscula (dentro dos fatores) e maiúscula (entre os fatores) não diferem entre si pelo teste de Scott - Knott 
(P<0,05). Valores são médias ± DP (n=5). 

4. DISCUSSÃO 

O estresse oxidativo causado pelo déficit hídrico pode ocasionar a indução de 

proteínas de estresse, compostos antioxidantes enzimáticos e não enzimáticos, além 

do acúmulo de solutos compatíveis (Farooq et al., 2009). Porém, estes processos 

estão fortemente relacionados à intensidade e ao tempo do estresse, a espécie, ao 

ambiente e ao genótipo analisado (Chaves et al.al., 2003; Ghelfi et al., 2011). 

Em caso de estresse severo, pode ocorrer um aumento na produção de ERO, 

o que irá desencadear uma sequência de eventos, iniciada pela peroxidação dos 

lipídeos, avançando para a degradação das membranas e a morte celular (Jaleel et 

al., 2009). Podemos observar que plantas que não apresentam uma característica de 

tolerância ao estresse hídrico apresentam uma maior peroxidação de lipídeos, os 

níveis de MDA do genótipo PI 416937 se mantiveram mais baixos, quando estão na 

condição de estresse. Outro ponto a ser observado é que no estádio fenológico R5, o 

mesmo genótipo apresentou um menor nível de MDA. Tal fato torna um indicativo que 

o genótipo PI 416937 possui uma maior capacidade de desintoxicação, evitando 

dessa maneira a peroxidação de lipídeos mensurada através do MDA (Fig. 1). 
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Umas das maneiras de evitar os danos causados pela peroxidação lipídica e 

que as plantas desenvolveram estratégias para a proteção dos danos oxidativos, 

como o sistema enzimático, composto por superóxido dismutase, catalisando a reação 

do radical superóxido a H2O2; catalase que produz água e oxigênio a partir da água; 

e enzimas do ciclo ascorbato-glutationa, como a ascorbato peroxidase e as 

peroxidases (Ben Ahmed et al., 2009; Jaleel et al., 2009). Outra maneira seria o 

acúmulo de prolina, o qual também está relacionada a uma melhoria do estado da 

água celular e eliminação de ERO em algumas culturas (Molinari et al., 2007; Wahid 

e Close, 2007). 

O acúmulo de prolina é diferente em cada genótipo, para cada nível de estresse 

assim como depende do estádio fenológico que a soja se encontra. No estádio R5, 

onde a cultura precisa de uma mais energia devido à necessidade do enchimento de 

grão observa-se um maior acumulo de prolina, resultado semelhante acontece quando 

as plantas estão sobre o déficit hídrico onde os genótipos tolerantes apresentam um 

maior acumulo de prolina (Fig. 2). 

Resultado semelhante foi encontrado Devi e Giridhar (2015), que também 

observaram o aumento progressivo no nível de prolina em cultivares de soja 

observada após 5 dias em condições de seca. Tal resultado também foi observado na 

cana-de-açúcar (Queiroz et al., 2011; Cia et al., 2012) e no milho (Anjum et al., 2016), 

quando foi constatado que o aumento do teor de prolina manteve a turgidez do tecido 

durante uma condição de estresse hídrico progressivo. Burle e Rodrigues (1990), 

apesar de não detectarem aumento de prolina em seus experimentos de soja (cultivar 

Doko) sob déficit hídrico, relataram o acúmulo de prolina na soja em resposta ao déficit 

hídrico em trabalhos, concluindo que esse é um mecanismo específico de cada 

cultivar. 

A capacidade protetora da prolina está relacionada ao seu acúmulo no vacúolo 

celular, promovendo uma regulação osmótica, o que aumenta a capacidade da planta 

de extrair água do solo, de proteger a integridade celular, ou ainda, participar da 

constituição de estoque de N e C que poderiam ser usados no período após o estresse 

hídrico (Machado, 2004). 

A atividade da superóxido dismutase é a primeira linha de defesa contra as 

ERO causada por estresses ambientais como secas com aumentos transitórios na 
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atividade da SOD, consistentemente associadas a aumento tolerância ao estresse 

(Gratão et al., 2005; Zhang et al., 2007; Gill, 2010; Foyer e Noctor, 2011), fato presente 

neste trabalho, onde observa que plantas na condição de estresse apresentaram uma 

maior atividade dessa enzima, essa atividade está diretamente ligada ao H2O2, onde 

observamos que menores níveis de H2O2 está relacionado as maiores atividades da 

SOD (Fig. 3 e Fig. 4). 

 No entanto, vários autores relataram atividade inalterada (Luna et al.,1985; 

Moran et al., 1994), aumento (Luna et al., 1985; Tezara e Lawlor, 1995; Wang e 

Huang, 2004; Demidchik, 2015; Darmanti et al., 2016; Khakdan et al. (2016) e 

diminuição (Quartacci e Navari-Izzo, 1992; Wang e Huang, 2004) na atividade SOD. 

O H2O2 produzido em resposta à atividade de SOD e outros processos 

metabólicos, subsequentemente pode ser reduzido a H2O pela ação de duas enzimas 

CAT e APX. Os resultados encontrados indicam que a atividade de CAT foi apresentou 

uma atividade diferente dentro os estádios fenológicos e que os três genótipos quando 

submetidos ao déficit hídrico apresentou um incremento na atividade da CAT (Fig. 9 

e Fig. 10). Ainda podemos observar onde temos a atividade de CAT mais intensa, há 

uma contribuição da diminuição do teor de H2O2, como observado no genótipo MG/BR 

48 no estádio R3(Fig. 3 e Fig. 5). 

Devido a isso, a CAT torna-se eficiente na remoção e controle dos altos níveis 

de H2O2, mas são menos adequados para um ajuste em baixa concentração de H2O2, 

que pode ser importante para a homeostase celular. A CAT não depende de nenhum 

redutor adicional para a eliminação de H2O2, representando uma grande vantagem 

dessa enzima (Feierabend,2005). 

Esse ajuste em baixa concentração de H2O2 pode ser feito pela ascorbato 

peroxidase (APX), que utiliza o ascorbato como equivalente redutor. Zhang e Kirkham 

(1996) encontraram redução na atividade de APX em plantas de sorgo cultivadas sob 

estresse hídrico, relatando a participação direta do ascorbato na remoção de peróxido 

de hidrogênio. Tal fato pode ser observado no genótipo MG/BR 48, onde sob condição 

estressante, o mesmo apresentou uma redução da atividade da APX (Fig. 6).  

De maneira geral, observamos que o aumento das atividades das enzimas 

estudadas neste trabalho proporcionou uma diminuição dos níveis de MDA. Isso é um 

indicativo que a capacidade de certas plantas em apresentar um sistema de defesa 
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ao estresse oxidativo mais eficiente, permite que as plantas se estabilizem em um 

estado mais saudável durante todo seu ciclo.  

Uma outra maneira de relacionar a eficiência do sistema antioxidante é através 

da avaliação de caracteres relacionados à produção. Uma planta que apresenta um 

certo grau de tolerância ao déficit hídrico, evitando os danos causados, devido ao 

aumento de atividades das enzimas que reparam esses danos em condições 

estressantes, fazem que os caracteres de produção não tenham um decréscimo 

elevado quando comparado a uma planta que não possui esse sistema de defesa 

eficiente. 

O resultado para número total de vagens encontrado nesse trabalho foi 

semelhante ao encontrado por Fioreze et al. (2011), onde comparando em casa de 

vegetação três cultivares de soja submetidos a diferentes períodos de déficit hídrico 

no início do período reprodutivo da cultura, observaram a diminuição da média do 

número de vagens totais produzidas por planta, em duas cultivares estudadas. 

O genótipo PI 416937 nessa condição hídrica apresentou uma redução em 

ambas características de produção de aproximadamente 15% sendo que os genótipos 

MG/BR 48 e M 7908 RR apresentaram uma redução de aproximadamente 50%, 

indicando a capacidade do genótipo PI 416937 possuir uma maior tolerância do que 

os outros dois genótipos avaliados. 

Tal informação pode ser embasada em razão que dentre os componentes de 

produção da soja, este é o parâmetro mais importante para a produtividade da cultura, 

porém o mais sensível à restrição hídrica e, portanto, uma oferta adequada de água é 

necessária para a produção de vagens, em cultivares de alta produtividade 

(Comlekcioglu e Simsek, 2011). 

Sendo assim podemos relatar que para a diminuição dos danos causados pelo 

déficit hídrico, podemos relacionar que o sistema antioxidante enzimático foi 

fundamental para aumentar a tolerância das plantas ao estresse. Dentre os genótipos 

estudados podemos observar o que PI 416937 apresenta uma maior capacidade de 

evitar ou eliminar os danos ocasionados pelo estresse imposto, sua produtividade 

tende a ter um menor decréscimo, sendo o indicativo que o sistema de defesa é mais 

eficiente, possibilitando um melhor desenvolvimento e produção.  
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5. CONCLUSÕES 

Os genótipos respondem diferentemente à atividade enzimática sob diferentes 

condições estressantes e reduzem os níveis de peroxidação lipídica.  

O genótipo PI 416937 apresenta uma menor redução na sua produção entre os 

genótipos avaliados.  

O melhor estádio fenológico para avalição em soja é principalmente em 

fenológico R5. 

A prolina é um atenuante indicador de estresse hídrico em soja. 
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CAPITULO 4 - CONSIDERAÇÕES FINAIS 

Em nível mundial, a soja é considerada uma das principais culturas do mundo 

e possui uma grande importância econômica. Devido às alterações climáticas, o Brasil 

e o mundo têm passado por muitas dificuldades, podendo ocorrer queda na produção. 

A previsão e sazonalidade estão com ocorrências atípicas, sendo que épocas de 

chuvas normais (período ideal de cultivo), já não possui a mesma frequência. Com 

essas mudanças, o cultivo agrícola é afetado diretamente, interferindo na produção 

das culturas e impactando o setor diretamente. No presente estudo, objetivou-se 

caracterizar um grupo de genótipos de soja com relação ao déficit hídrico, com a 

finalidade de utilização dos mesmos, em hibridações para compor um programa de 

melhoramento para tolerância à baixa disponibilidade de água no solo. Para a 

condição testada, constatou-se que o genótipo PI 416937 possui caraterísticas 

genéticas que possibilitam uma defesa eficiente da planta quando submetida ao déficit 

hídrico, sendo dessa maneira um genótipo indicado como genitor doador de alelos 

para essa característica. A partir dos resultados obtidos, no presente trabalho pode-

se iniciar um programa de melhoramento de soja com tolerância ao déficit hídrico 

utilizando o genótipo PI 416937 para iniciar os cruzamentos e formar populações 

segregantes com essa característica. Vale ressaltar que a utilização de um genótipo 

com alto potencial produtivo hibridizado com o genótipo PI 416937 viabilizaria a busca 

de genótipos segregantes com alto potencial produtivo e tolerante ao déficit hídrico. 

As populações segregantes devem ser avaliadas para o potencial produtivo desses 

genótipos em condições de deficiência hídrica, como foi feito nesse trabalho de 

pesquisa. Estudos desta natureza representam um dos grandes desafios para a 

agricultura no Brasil e fornecem informações importantes, principalmente devido à 

falta de metodologias eficientes para avaliar características relacionadas ao estresse 

hídrico. 

Sendo assim, consideramos que, tais trabalhos de pesquisa podem auxiliar no 

desenvolvimento de genótipos com essa característica, sendo que, ao final do 

programa de melhoramento ocorra a recomendação mais precisa de genótipos com 

bom desempenho em ambientes com menor disponibilidade hídrica, permitindo dessa 

forma, a ampliação da área de cultivo e incentivo do uso da cultura da soja. 




