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APLICAÇÃO DE FERRAMENTAS MOLECULARES E CONVENCIONAIS NO 
MELHORAMENTO GENÉTICO DA SOJA 

 
 

Resumo-Atualmente, a soja destaca-se como a mais importante oleaginosa 
cultivada no mundo. Os investimentos em pesquisa levaram à "tropicalização" da 
soja, permitindo, pela primeira vez na história, que o grão fosse plantado com 
sucesso, em regiões de baixas latitudes, entre o Trópico de Capricórnio e a linha do 
Equador. Em função disso tem-se buscado o desenvolvimento de genótipos com 
ampla adaptabilidade, o que implica em uma baixa interação genótipo x ambiente. O 
entendimento do tipo de interação permite um melhor posicionamento e indicação de 
regiões de plantio da cultivar em questão facilitando o trabalho do melhorista. A 
presença desse fenômeno pode acarretar uma redução da produtividade global de 
uma área para a qual se faça uma indicação geral de uma dada cultivar. Por outro 
lado, pode-se tirar proveito de sua existência usando-se procedimentos estatísticos 
que identifiquem o padrão dessa interação, e gerem informações que possibilitem o 
agrupamento de locais em zonas dentro das quais a magnitude da interação não 
seja significativa, permitindo indicações específicas de cultivares para tais zonas. O 
uso de ferramentas moleculares tem se apresentado como uma opção para seleção 
de características com base no genótipo e eliminando assim o efeito do ambiente na 
expressão da característica em questão. O melhoramento assistido por marcadores 
moleculares tem sido tema de inúmeros trabalhos de seleção assistida, cujos 
resultados variam de concretos e positivos a controversos e pouco significativos em 
termos de ganhos genéticos, econômicos e eficiência, quando comparados com a 
seleção fenotípica. Os capítulos seguintes permitem apresentar resultados de 
metodologias moleculares e convencionais aplicadas em um programa de 
melhoramento para seleção de genótipos superiores de soja.  

 
Palavras-chave: linhagens, Glycine max, interação simples, maturidade, 
microssatélites. 
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APPLICATION OF TOOLS IN CONVENTIONAL AND MOLECULAR BREEDING 
OF SOYBEAN 

 
Abstract – Nowadays, soybean highlights as the most important oilseed 

cultivated in the world. The investments in research led to soybean “tropicalization”, 
allowing, for the first time in history, that the grain was seeded with success, in low 
latitudes, between the tropic of Capricorn and the Equator. Due to this, researchers 
have tried to develop wide adaptability genotypes, which implies in a low genotype x 
environment interaction. The comprehension of the type of interaction allows a better 
placement and indications of cultivar planting regions, facilitating the breeder’s work. 
The presence of this phenomenon may result in a global productivity decrease of an 
area that make up an overall indication of a given cultivar. On the other hand, it is 
possible to take advantage of their existence using statistical procedures to identify 
the pattern of this interaction, and generate information that allow the grouping of 
local areas within which the magnitude of the interaction is not significant. Specific 
cultivar indication for these zones. The use o molecular tools have shown as an 
option for characteristics selection base on genotype and then eliminating the 
environment effect in the expression of the characteristic in question. The molecular 
marker-assisted breeding has been the subject of numerous works assisted 
selection, whose results varies from concrete and positive to controversial and little 
significant in terms of genetic gains, and economic efficiency compared to phenotypic 
selection. The following chapters present results provide molecular and conventional 
methodologies applied in a breeding program for superior genotypes selection. 
 
Keywords - lines, Glycine max, simple interaction, maturity, microsatellites. 
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CAPÍTULO 1 – Considerações gerais 

 

1-Introdução 

 

A soja (Glycine max (L). Merrill), é considerada um dos produtos de maior 

importância econômica. É originada da China, onde é cultivada por milênios como 

alimento. No Ocidente, caracterizou-se, principalmente, como produto para 

alimentação humana e recentemente, têm sido feitas descobertas surpreendentes 

de seus benefícios à saúde humana (SEDIYAMA et al., 2002). No Brasil, chegou à 

Bahia e espalhou-se para São Paulo e Rio Grande do Sul, onde foi cultivada e tem 

grande importância até os dias de hoje. Atualmente, a soja tem maior 

desenvolvimento no Centro-Oeste brasileiro (PAIVA; ALVES; HELENO, 2006). 

Atualmente, a soja destaca-se como a mais importante oleaginosa cultivada 

no mundo. A ampla adaptação aos climas tropicais e subtropicais e seu alto teor de 

proteína, possibilitam o desenvolvimento da cultura no mundo e a formação de um 

complexo industrial destinado ao seu processamento (ROESSING; GUEDES, 1993). 

A principal utilização da soja, em todo o mundo, é como matéria prima para a 

indústria de esmagamento, a qual produz óleo degomado e farelo que, por sua vez, 

é matéria prima para vários outros segmentos industriais. A maioria das cultivares de 

soja apresenta: 30 a 45% de proteínas, 15 a 25% de lipídeos, 20 a 35% de 

carboidratos e cerca de 5% de cinzas em suas sementes (MOREIRA, 1999). 

A soja é considerada uma planta de dias curtos, e sua adaptação a 

determinadas regiões depende, além das exigências hídricas e térmicas, de sua 

exigência fotoperiódica. A sensibilidade ao fotoperíodo é característica variável entre 

cultivares, ou seja, cada cultivar possui seu fotoperíodo crítico, acima do qual o 

florescimento é atrasado. Em função dessa característica, a faixa de adaptabilidade 

de cada cultivar varia à medida que seu cultivo se desloca em direção ao norte ou 

ao sul. Entretanto, cultivares que apresentam a característica “período juvenil longo” 

possuem adaptação mais ampla, possibilitando sua utilização em faixas mais 

abrangentes de latitudes (locais) e de épocas de semeadura (EMBRAPA, 2008). 
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Os investimentos em pesquisa levaram à "tropicalização" da soja, permitindo, 

pela primeira vez na história,  que o grão fosse plantado com sucesso, em regiões 

de baixas latitudes, entre o Trópico de Capricórnio e a linha do Equador. Essa 

conquista dos cientistas brasileiros revolucionou a história mundial da soja e seu 

impacto começou a ser notado pelo mercado a partir do final da década de 1980 e 

mais notoriamente na década de 1990, quando os preços do grão começaram a cair. 

Atualmente, os lideres mundiais na produção mundial de soja são os Estados 

Unidos, Brasil, Argentina, China, Índia e Paraguai (EMBRAPA, 2011). 

 Segundo Pacheco (2004) é amplo o conhecimento da equação F = G + A, 

em que F representa o fenótipo de uma planta ou animal, dependente de seu 

genótipo (G) e do ambiente (A) onde ele vive. Adicionalmente, verifica-se que dois 

ou mais genótipos geralmente apresentam respostas diferentes, para um mesmo 

caráter, quando submetidos a ambientes distintos, caracterizando a ocorrência de 

uma interação entre fatores. Isso pode ser devido ao efeito diferenciado que o 

ambiente exerce sobre os genótipos distintos. Sua estimação (isolamento), contudo, 

exige a repetição dos genótipos em mais de um ambiente, consoante com tais 

circunstâncias. 

Brasil (1990) ressalta que o estudo das interações GxA possibilita duas 

abordagens principais no contexto de um programa de melhoramento genético. A 

primeira é a utilização de métodos de zoneamento agro-ecológico, por meio dos 

quais os locais de teste são agrupados com base no baixo grau de interação 

observado dos grupos formados. A segunda é a utilização de métodos de 

determinação da estabilidade fenotípica, que permitem identificar cultivares 

amplamente adaptados. 

De modo geral, os materiais genéticos em processo de melhoramento são 

cultivados em uma ampla gama de condições ambientais. Quando os materiais são 

comparados em diferentes ambientes, seu desempenho relativo pode não 

manifestar consistência. Essa mudança no desempenho relativo dos genótipos em 

diferentes ambientes é denominada interação genótipo (G) x ambiente (A) (DESTRO 

et al., 2001). 

A presença desse fenômeno pode levar a superestimativas do valor da 

herdabilidade, pelo fato da interação GxA inflacionar a estimativa da variância 
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genotípica com consequente superestimação dos ganhos previstos com a seleção. 

Pode também acarretar uma redução da produtividade global de uma área para a 

qual se faça uma indicação geral de uma dada cultivar. Por outro lado, pode-se tirar 

proveito de sua existência usando-se procedimentos estatísticos que identifiquem o 

padrão dessa interação, e gerem informações que possibilitem o agrupamento de 

locais em zonas dentro das quais a magnitude da interação não seja significativa. 

Indicações específicas de cultivares para tais zonas, ou mega-ambientes 

maximizariam a produção de toda a região considerada (PACHECO 2004). Da 

mesma forma, a condução dos programas de seleção considerando tal zoneamento 

propiciaria estimativas mais precisas dos ganhos por seleção. 

Baker (1996), em revisão sobre interação GxA, chama atenção para a 

existência de pouca informação quanto à natureza biológica e às causas dessa 

interação. Esse autor observa que é crescente a percepção da necessidade de se 

distinguir entre o que se denomina interação quantitativa (alteração da variância 

genotípica nos diferentes ambientes) e interação qualitativa (alteração no 

posicionamento relativo dos genótipos em ambientes distintos). 

Tem-se buscado o desenvolvimento de genótipos com ampla adaptabilidade 

que implica em uma baixa interação genótipo x ambiente. O entendimento do tipo de 

interação permite um melhor posionamento e indicação de regiões de plantio da 

cultivar em questão facilitando o trabalho do melhorista. 

Os programas de melhoramento entre as diversas empresas, sejam elas 

públicas ou privadas, são muito parecidos entre si. Todos iniciam com o 

desenvolvimento de populações por meio de cruzamentos. O processo de seleção 

inicial dos melhores indivíduos é caracterizado por um grande número de progênies 

testadas em reduzido número de ambientes (PRADO et al., 2008) 

Os marcadores moleculares são ferramentas que permitem a seleção de 

indivíduos baseada em genótipo, ou seja elimina o efeito do ambiente na expressão 

da característica selecionada. O uso dessa ferramenta molecular tem permitido aos 

melhoristas selecionar cada vez mais cedo os genótipos com características de 

interesse.  

O melhoramento assistido por marcadores moleculares tem sido tema de 

inúmeros trabalhos abordando a seleção de genitores, a predição de heterose em 
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cruzamentos, a alocação de genótipos em grupos heteróticos e a seleção assistida, 

cujos resultados variam de concretos e positivos a controversos e pouco 

significativos em termos de ganhos genéticos, econômicos e eficiência quando 

comparados com a seleção fenotípica. Mesmo assim, atualmente já estão 

disponíveis marcadores moleculares automatizados e com custos reduzidos para 

praticamente qualquer espécie cultivada (BORÉM; CAIXETA, 2009). 

Estudos tem mostrado que os ganhos coma a seleção assistida, são em 

média, duas vezes maiores que os ganhos com a seleção fenotípica (YOUSEF; 

JUVIK, 2001). Tudo isso indica o uso de marcadores moleculares como uma boa 

estratégia para seleção de genótipos de forma eficiente sem o efeito do ambiente na 

expressão da característica em questão. 

 

1.1 – Objetivos gerais 

Promover o estudo de ferramentas convencionais e moleculares no 

melhorameno e seleção de linhagens de soja. 

Validar marcadores moleculares microssatélites como ferramenta de seleção 

para a característica maturidade em genótipos de soja. 

Estudar a natureza da interação genótipo x ambiente em linhagens 

avançadas de soja. 
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2-Revisão de Literatura 

 

2.1 Expansão da cultura da soja no cerrado 

 

A soja chegou ao Brasil via Estados Unidos, em 1882. Gustavo Dutra, então 

professor da Escola de Agronomia da Bahia, realizou os primeiros estudos de 

avaliação de cultivares introduzidas daquele país. Em 1891, testes de adaptação de 

cultivares semelhantes aos conduzidos por Dutra na Bahia foram realizados no 

Instituto Agronômico de Campinas, no estado de São Paulo. Assim como nos EUA, 

nessa época, no Brasil a soja era estudada mais como cultura forrageira - 

eventualmente também produzindo grãos para consumo de animais da propriedade 

- do que como planta produtora de grãos para a indústria de farelos e óleos vegetais 

(EMBRAPA, 2011). 

Atualmente, o Brasil é o segundo maior produtor mundial de soja. Segundo a 

Conab (2013), com o encerramento da semeadura para essa safra a estimativa é de 

um aumento de 25,4 para 27,645 milhões de hectares plantados, o que equivale a 

um aumento de 11,4% na área plantada constituindo a maior área cultivada com 

essa oleaginosa. A produção da safra 2012/13, estimada em 83.424,4 milhões de 

toneladas, apresenta um novo recorde produtivo contra 66 milhões de tonelada da 

safra anterior. 

Segundo Arantes et al. (2005) o melhoramento genético da soja foi o principal 

responsável pelo sucesso dessa oleaginosa no Brasil, mais especificamente na 

região dos cerrados, onde as lavouras vêm apresentando rendimentos crescentes 

desde os anos 1960, quando foram feitos os primeiros plantios. Os programas de 

melhoramento propiciaram a adaptação desta espécie às baixas latitudes e às 

condições edafoclimáticas dessa região. 

No final dos anos 1970, mais de 80% da produção brasileira de soja ainda se 

concentrava nos três estados da região sul, embora o Cerrado, na região central do 

país, sinalizasse que participaria como importante ator no processo produtivo da 

oleaginosa, o que efetivamente ocorreu a partir da década de 1980. Em 1970, 

menos de 2% da produção nacional foi colhida nessa região e estava concentrada 
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no Estado de Mato Grosso do Sul. Em 1980, essa porcentagem passou para 20%, 

em 1990 já era superior a 40% e, em 2007, superou os 60%, com tendências a 

ocupar maior espaço a cada nova safra (DALL’AGNOL et al., 2008). 

 Almeida et al. (1999) relatam que é reconhecido que a expansão da soja nas 

baixas latitudes foi alavancada com o lançamento de cultivares com características 

agronômicas de melhor adaptação às condições edafoclimáticas dos trópicos. Essa 

tecnologia, genuinamente brasileira, representada pelas sementes de ‘cultivares 

tropicais’, tem permitido a exploração da soja em regiões antes consideradas inaptas 

para o seu cultivo econômico. O processo contínuo de desenvolvimento de 

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

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

inclusive viabilizando a exploração econômica de outras espécies de culturas. 

 

2.2 Interação Genótipo x Ambiente 

 

O valor fenotípico de um indivíduo, quando avaliado em um ambiente, é o 

resultado da ação do efeito genotípico sob a influência do meio ao qual é submetido. 

No entanto, ao avaliar o mesmo indivíduo em vários ambientes, surge, 

frequentemente, um componente adicional que influencia o seu valor fenotípico, que 

é denominado interação entre os efeitos genotípicos e os ambientais. Essa interação 

quantifica o comportamento diferenciado dos genótipos diante das variações 

ambientais (CRUZ; CARNEIRO, 2003). 

Shelbourne (1972) define a interação genótipo x ambiente como a variação 

entre genótipos em sua resposta a diferentes condições ambientais. Por sua vez, 

Matherson (1978) ressalta a atuação conjunta de ambientes e genótipos na geração 

da interação entre ambos. Quanto aos tipos dessa interação, Allard e Bradshaw 

(1964) ressaltam ser complexo o problema relacionado a uma classificação, embora 

alguns fatos a respeito do assunto sejam bastante simples. Exemplificam com uma 

situação em que existem duas populações geneticamente diferentes (A e B) e dois 

ambientes (X e Y). Assumindo a ocorrência de diferenças significativas na 

produtividade, de forma que as quatro combinações de genótipo com ambiente 

possam ser classificadas de 1 a 4. Em tal circunstância, um total de 24 tipos de 
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interações são possíveis. Esses autores demonstraram que para M genótipos em N 

ambientes, existem (MN)!/N!M! possíveis tipos de interação. Disso, pode-se 

facilmente depreender o enorme grau de complexidade para o estabelecimento de 

uma classificação considerando uma situação real, na qual existem vários genótipos 

e ambientes, resultando em um número de interações extremante grande.  

Pacheco (2004) relata que, embora seja possível quantificar um grande 

numero de possibilidades de interações, é oportuno observar que esse universo gira 

em torno de dois tipos principais, o complexo, que implica em alteração na posição 

relativa dos genótipos, e o simples, resultante de mudança na variância genotípica 

ao se alterar o ambiente. Adicionalmente, é importante observar que a interação do 

tipo complexa é a que tem maior impacto em um programa de melhoramento 

genético. 

Baker (1996) define a interação de genótipo x ambiente sob os pontos de 

vista biológico e estatístico. Para esse autor, a situação normalmente referida como 

ausência de interação, na qual ocorre mudança na expressão do caráter observado 

ao se alterar o ambiente sem, contudo, ocorrer mudança na posição relativa dos 

genótipos, e mesmo sem alteração da variância observada em cada local, é 

denominada de interação genótipo x ambiente sob o ponto de vista biológico. Assim, 

e considerando o ponto de vista biológico, “o fenótipo de uma planta ou animal é 

consequência da interação entre seu genótipo e o ambiente onde vive”. Ainda de 

acordo com esse autor, do ponto de vista estatístico, “uma interação ocorre quando 

dois genótipos diferem em sua resposta a uma mudança no ambiente”, resultando 

em alteração da posição relativa dos genótipos ou da variância observada em cada 

local. 

Para efeitos de classificação dos tipos de interação, vários autores, como 

Allard; Bradshaw (1964) e Fonseca (1979), utilizam uma situação em que a 

produção de dois genótipos é avaliada em dois ambientes. Isso gera vinte e quatro 

tipos de interação possíveis, dos quais, três são representações didáticas do que 

ocorre de uma forma geral. Tipo 1: um dos genótipos é superior ao outro em ambos 

os ambientes, entretanto, a variância genotípica é diferente em cada ambiente 

(FIG.1). Tipo 2: um dos genótipos é superior ao outro em ambos os ambiente, mas a 

magnitude da resposta com a melhoria do ambiente é diferente entre os genótipos, 
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denominada interação do tipo simples (FIG. 1). Tipo 3: a mudança de ambiente 

melhora a performance de um dos genótipos e piora a do outro, pode-se destacar a 

troca  de posição relativa entre eles, denominada complexa, é dada pela falta de 

correlação entre os genótipos. Segundo Cruz, Regazzi e Carneiro (2004) apenas 

quando atribuída a esta ultima causa é que a interação proporcionará dificuldades 

ao melhorista. 

 

  

    

 

 

 

 

 

Adaptado de Borém; Miranda, 2009. 

 

 Nas etapas finais dos programas de melhoramento, geralmente os testes são 

realizados em vários locais e anos. Nestas avaliações, a maioria dos genótipos 

normalmente não se comporta de forma semelhante nos diversos ambientes 

avaliados. No entanto, essa magnitude de variação pode diferenciar de um genótipo 

para outro, indicando existir genótipos a serem recomendados para ambientes 

particulares e genótipos com ampla adaptabilidade (EBERHART; RUSSEL, 1966).  

Quando cultivares são submetidas a vários ambientes e anos, existe uma 

inconstância de comportamento nos diferentes ambientes, o que é proporcionado 

pela interação genótipo x ambiente (EBERHART; RUSSELL, 1966). A interação 

genótipo x ambiente determina a redução na correlação entre o genótipo e o 

fenótipo, comprometendo assim as inferências a serem realizadas a respeito dos 

mesmos (COMSTOCK; MOLL, 1963). Considerando as inúmeras variações 

ambientais em que a soja é comumente submetida no Brasil, é esperado que a 

interação genótipo x ambiente assuma papel fundamental na manifestação 

fenotípica, devendo, portanto, ser estimada e considerada no programa de 

melhoramento genético e na indicação de cultivares (PRADO et al., 2001). 

Figura 1- Sem interação          Interação Simples Interação Complexa 
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A expressão da produtividade é função dos componentes genético e 

ambiental e da interação entre ambos. Por causa da variação ambiental e da 

interação que os cultivares apresentam nos vários ambientes, torna-se difícil a 

seleção e a avaliação do potencial produtivo dos genótipos. Como consequência, e 

necessário realizar extensiva avaliação (ensaios conduzidos em vários locais e 

anos) para identificação de genótipos superiores em produtividade e estabilidade de 

produção, em certa amplitude de ambientes (ALMEIDA et al., 1999). 

Os fatores da interação podem ser identificados conforme o ponto de vista 

apresentado por Pacheco (2004), citado por Patiño-Valera (1986), e relacionados a 

seguir:  

a) diferenças climáticas, que consistem em mudanças de fotoperíodo e 

termoperíodo, expressas pela variação na sobrevivência, no ritmo de crescimento e 

na suscetibilidade diferencial dos genótipos a pragas e doenças, dentro do conjunto 

de ambientes inclusos na série de experimentos; 

b) especificidades adaptativas dos genótipos a diferenças de solo entre 

ambientes, de maneira que os genótipos não toleram de forma semelhante às 

diferenças nas deficiências nutricionais entre locais; 

c) diferenças genéticas das populações testadas, fazendo com que alguns 

genótipos apresentem maior adaptação a condições ambientais variadas (genótipos 

estáveis), embora outros sejam menos adaptados;  

Segundo Chaves (2001) é importante reconhecer a interação GxA como um 

fenômeno biológico natural e, conhecê-la bem, a fim de aproveitá-la 

apropriadamente no processo de seleção. Do ponto de vista do melhoramento de 

plantas, a existência de interação genótipo x ambiente tem uma implicação prática 

que é o fato de a melhor população ou cultivar numa determinada região não ser, 

necessariamente, a melhor em outra região. Deste fato, depreende-se a importância 

prática de se conhecer a abrangência do fenômeno, pois, conforme Eldridge et al. 

(1994), a partir do conhecimento das interações genótipo x ambiente é possível 

estimar os custos e benefícios de se dividir as atividades de melhoramento em 

regiões dentro das quais estas interações sejam mínimas. 

Para diminuir o efeito da interação GxA, a condução dos experimentos no 

maior número possível de locais e anos é necessária, para se avaliar a magnitude 
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da interação e seu possível impacto sobre a seleção e a recomendação de 

cultivares. A fim de tornar essa recomendação a mais segura possível, é necessário 

um estudo detalhado acerca da adaptabilidade e da estabilidade das cultivares, 

assim como de seus caracteres importantes economicamente. Vários métodos 

estatísticos têm sido propostos e utilizados em aplicações e, a cada dia, novos 

procedimentos vêm sendo apresentados com o objetivo de se interpretar melhor a 

interação GxA. Estudos dessa natureza são importantes para o melhoramento de 

plantas, uma vez que fornecem informações sobre o comportamento de cada 

genótipo ante as variações do ambiente (SILVA; DUARTE, 2006).  

 

2.3 Período juvenil (PJ) e Fotoperiodismo 

 

Muitas espécies, tanto vegetais como animais, têm o seu ciclo vital (ou pelo 

menos parte dele) regulado pelo fotoperíodo. Numa mesma época do ano, o 

fotoperíodo varia com a latitude, e numa mesma latitude, assume diferentes valores 

de acordo com a época do ano. E esta variação se acentua à  medida  que nos 

distanciamos do equador (URBEN FILHO,SOUZA,1993). 

Para Bergamaschi (2009) a soja é considerada uma espécie altamente 

sensível ao fotoperíodo, ou seja, sensível à duração do período de escuro 

(nictoperíodo) para a indução da formação de botões florais. É classificada como 

planta de dias curtos, florescendo quando o comprimento dos dias é inferior a 

determinado valor, denominado fotoperíodo crítico (FC). Cada variedade de soja 

possui seu fotoperíodo crítico, ou seja, passa do período vegetativo para o 

reprodutivo em resposta à alternância de um determinado número de horas de luz e 

de escuro durante 24 horas. Assim, uma determinada variedade é induzida ao 

florescimento quando o fotoperíodo ao decrescer, atinge valores iguais ou inferiores 

ao mínimo crítico exigido pela variedade. 

Garner e Allard (1920) foram os primeiros a verificar a importância do 

comprimento do dia como um dos fatores de ambientes a atuar no processo de 

indução floral da soja. Chamaram esse fenômeno de fotoperiodismo e classificaram 

a soja como espécie de dias curtos, isto é, induzida a florescer quando o 
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comprimento do dia é menor que determinado nível crítico, específico de cada 

genótipo.  

A soja floresce somente quando períodos mais curtos de luz estão associados 

a períodos mais longos de escuro. Porém, se o período de escuro for interrompido 

por breves intervalos de luz, a planta comporta-se como se estivesse submetida a 

fotoperíodos longos, tendo sido demonstrado por Hamner e Bonner (1938) que o 

período de ausência de luz (escuro) é o fator indutor do florescimento.  

As variedades convencionais, na grande maioria, são altamente sensíveis a 

mudanças de latitudes ou datas de semeadura, devido as respostas às variações no 

fotoperíodo (HARTWIG, 1973). Nas regiões tropicais ou nas semeaduras fora de 

época, fotoperíodos mais curtos durante a estação de crescimento da soja reduzem 

o período vegetativo (florescimento precoce) e causam reduções na produtividade e 

no porte das plantas. Variedades insensíveis ao fotoperíodo têm sido identificadas 

(CRISWELL; HUME, 1972; SHANMUGASUNDARAM, 1981), porém esses genótipos 

são muito precoces para serem usados no desenvolvimento de cultivares para as 

condições brasileiras. 

No território nacional a soja é cultivada desde as altas latitudes gaúchas 

(32ºS) até as latitudes adjacentes ao equador da terra (0º), e tomando-se como 

referência os maiores valores de fotoperíodo para cada latitude, infere-se que as 

cultivares brasileiras apresentam fotoperíodo crítico dentro da faixa de 14,0 horas 

(32º) a 12,0 horas (0º). A sensibilidade da soja ao fotoperíodo ainda é uma 

importante restrição para uma adaptação mais ampla da desta espécie (CÂMARA; 

HEIFFIG, 2000). 

O uso de período juvenil longo foi a solução encontrada por alguns 

melhoristas de soja para retardar o florescimento em condições de dias curtos 

(HARTWIG; KIIHL, 1979; KIIHL; ALMEIDA; DAL´AGNOL, 1985; HINSON, 1989) . 

Durante a fase juvenil a soja não floresce, mesmo quando submetida a fotoperíodo 

indutivo, permitindo maior crescimento vegetativo. Vários genótipos com essa 

característica (inicialmente foram utilizados os genótipos Santa Maria, PI 159925 e 

PI 240664) foram identificados e usados no desenvolvimento de variedades. 

Posteriormente, foram identificadas e selecionadas mutações naturais com período 

juvenil longo (SS-1, Parana-goiana, Doko-18, Savanão etc.), que ocorreram em 
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várias variedades e estão sendo bem utilizadas como genitores nos cruzamentos 

realizados na Embrapa Soja (BORÉM; ALMEIDA; KIIHLL, 1999). Essas variedades 

só tornam-se aptas a responder ao estímulo fotoperiódico depois de um maior 

número de dias após a emergência do que as variedades de período juvenil curto. 

O período juvenil entre as cultivares é bastante distinto. Na cultivar de período 

juvenil curto, o estímulo para indução floral pode ser percebido logo nas primeiras 

folhas, e, consequentemente, se for cultivado em fotoperíodos menores ou iguais ao 

seu fotoperíodo crítico, não pode ser induzido ao florescimento com a planta ainda 

bastante jovem, o que fará com que estes materiais apresentem, baixa altura de 

planta e pouca produtividade. O termo período juvenil longo refere-se ao fato de que, 

mesmo cultivada sob dias curtos, abaixo do mínimo crítico, até que se complete o 

seu período juvenil, a planta não sofre indução ao florescimento e continua 

vegetando. Dessa forma, ela pode produzir mais peso de matéria seca e atingir 

maior altura e melhor produção de grãos (SEDIYAMA et al., 2005). 

De acordo com Almeida e Kiihl (1998) o controle do florescimento 

consequentemente do porte da planta, representa um fator básico a ser considerado 

no melhoramento para o desenvolvimento de variedades menos sensíveis às 

variações de data de semeadura e adaptação em amplas faixas de latitudes. Vários 

genótipos que possuem esta característica foram identificados e usados no 

desenvolvimento de variedades.  

O controle genético do florescimento em condições de dias curtos é diferente 

do praticado em condições de dias longos. Portanto, o florescimento em condições 

de dias longos tem pouco valor na previsão do florescimento em condições de dias 

curtos. O período juvenil longo é condicionado por genes recessivos que podem ser 

influenciados por outros eventos genéticos na planta (KIIHL;HARTWIG, 1979; 

HINSON, 1989; KIIHL; GARCIA, 1989). 

Sob condições s de dias curtos, o controle genético do florescimento e 

maturidade é diferente do que atua sob dias longos (HARTWING; KIHIL, 1979). Os 

autores escreveram a respeito de “florescimento retardado sob condições de dia 

curto” em PI159925. Depois o fato foi descrito como “período juvenil longo” 

(SINCLAIR; HINSON, 1992). De acordo com Ray et al, 1995 o caráter é controlado 



15 
 

por um gene recessivo j. Sendo que JJ condiciona período juvenil normal e jj período 

juvenil longo. 

Outro gene causador de período juvenil longo foi identificado por Bonato e 

Vello (1999) nas cultivares parangoiana e SS-1 ao qual foi atribuído o símbolo e6. 

Relatam que o homozigoto dominante E6E6 expressa período juvenil curto 

responsável pela precocidade da cultivar Paraná. Já o homozigoto recessivo e6e6 

expressa período juvenil longo em SS-1 e Paranagoiana. 

Toledo et al (1995) estudando o tempo de florescimento de linhagens 

derivadas de cruzamentos entre genótipos com período juvenil normal: Br-13, Ft-2 e 

Br85-29009, com período juvenil longo: OCEPAR-8, em diferentes épocas de 

semeadura concluíram que a sensibilidade fotperiódica desses dois tipos de 

genótipos é controlada por um único sistema genético. 

 

2.4- Grupos de Maturidade Relativa em soja 

Devido à sensibilidade da soja ao fotoperíodo, a adaptabilidade de cada 

cultivar varia à medida que é deslocada em direção ao sul ou ao norte, em função da 

latitude. O número de dias para maturidade de uma cultura pode diferir ente uma 

safra e outra para a mesma cultivar e por ser influenciada por condições ambientais, 

especialmente temperatura, umidade relativa do ar e nebulosidade excessiva depois 

do estágio de maturidade fisiológica (BRUNS, 2009). Segundo Hatfield e Egli (1974), 

a emergência da cultura é mais rápida com temperatura ente 25 e 35oC, sendo que 

a elongação do hipocótilo é extremamente lenta a 10oC e a semente não germina a 

40oC. 

A classificação de um ciclo de uma cultivar antes do final da década de 90, no 

Brasil, era dada como cultivares de ciclo superprecoce, precoce, semiprecoce e 

médio sendo isso valido dentro de cada faixa de adaptação. Fora dessa faixa pode 

ocorrer que uma cultivar tardia no sul torna-se precoce no Brasil-Central. Procurando 

uma resolução a essa questão, foi sendo proposto pelos EUA a divisão do país em 

faixa de latitude correspondendo aos grupos de maturidade. Empresas privadas e 

publicas procuraramm adaptar, para as condições brasileiras, essa classificação em 

grupos de maturidade, sendo conduzidos experimentos em diversas regiões do 

Brasil (ALLIPRANDINI et al., 2009)  
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O sistema de classificação de soja por grupos de maturação varia de zero a 

10, ou seja, quanto maior é o seu número, mais próximo ao Equador será sua região 

de adaptação. No Brasil os grupos indicados variam de 4.5 a 10. Para exemplificar, 

uma variedade 8.9 tem um ciclo mais longo que uma 8.7, e assim sucessivamente. 

Podemos dizer que, de forma geral, para cada aumento de número depois do ponto 

teremos de 1,5 a 2 dias a mais de ciclo. Cada grupo de maturação se ajusta melhor 

em determinada faixa de latitude, em função de sua resposta ao fotoperíodo, 

variando de acordo com a quantidade de horas/luz a que é exposta. Quanto mais 

perto do Equador, na primavera e verão, a quantidade de horas/luz é menor em 

relação às regiões mais ao sul. Para a planta de soja, quanto menor a quantidade de 

luminosidade que ela recebe, mais rapidamente entrará na fase reprodutiva 

(florescimento), encurtando assim seu ciclo e reduzindo a altura das plantas 

(PENARIOL, 2011). 

 

2.5- Herança da maturidade em soja  

 

A época do florescimento da soja é determinada pela reação fotoperiódica 

(BORTHWICK; PARKER, 1938a, 1938b,1940; GARNER; ALLARD, 1920; PARKER; 

BORTHWICK,1951) e pela reação de cada genótipo à temperatura ambiente 

(BROWN; CHAPMAN, 1960; BORTHWICK et al., 1941; BORTHWICK; PARKER, 

1939, MAJOR et al., 1975; PASCALE et al.,1963). 

A duração da fase reprodutiva da soja é controlada pelos genes da série E 

(KUMUDINI et al., 2007), sendo que a presença de um maior número de alelos 

dominantes deste gene provocaram aumento do período entre o florescimento e a 

maturidade. Os autores também concluem que a presença desta série de genes 

atua de maneira associada ao fotoperíodo, diferindo assim no comprimento das 

fases de desenvolvimento vegetativo e reprodutivo da soja. 

Foram identificados 7 loci que condicionam o tempo para florescimento e 

maturidade e a sensibilidade fotoperiódica (STEWART, 2003). Ainda segundo Cober 

et al. (2001), com exceção do alelo E6 encontrado no germoplasma tropical 

(BONATO; VELO, 1999), os demais 6 loci que contém os alelos dominantes 
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resultaram em sensibilidade maior ao fotoperíodo e florescimento mais tardio que os 

alelos recessivos. 

Bernard (1971) identificou os genes E1/ e1 E2/ e2 em linhagens isogênicas da 

cultivar Clark. Os alelos E1E1 retarda o florescimento e a maturidade, E1e1 retarda 

menos o florescimento e a maturidade e e1e1 promove o florescimento da cultivar 

Clark. O alelo E1 tem efeito pleiotrópico sobre a forma dos rácimos, o que determina 

a ocorrência de rácimos longos. 

Bernard et al (1971) identificou um par de alelos sem dominância, que 

também afeta a época de florescimento e de maturidade da cultivar Clark e concluiu 

que a presença de E1 e e2 no mesmo genótipo provoca efeito aproximadamente 

aditivo dos dois genes sobre as épocas de florescimento e de maturidade. 

Buzzell (1971) e Kilen e Hartwing (1971) identificaram um terceiro par de 

alelos, que interfere nas épocas de florescimento e de maturação de algumas 

cultivares, em campo, ao mesmo tempo em que determina sensibilidade ou 

insensibilidade à luz fluorescente. O alelo E3 relacionado ao florescimento tardio, 

diferentemente do que é determinado por E2, e sensibilidade à luz fluorescente 

(Harasoy 63, Lee, Hill, PI 297550). Já e3e3 antecipa as épocas de florescimento e de 

maturação no campo e provoca insensibilidade à luz fluorescente  em Dorman, 

Arksoy e Blackhawk. 

Quando E2 e E3 estão reunidos no mesmo genótipo, seus efeitos são pouco 

menos aditivos sobre a maturidade (BERNARD; WEISS, 1973). Por sua vez Buzzell 

e Voldeng (1980) descobriram o par de alelos E4 e e4, cujos efeitos são 

respectivamente: E4 E4 determinar ciclo longo e sensibilidade ao dia longo e e4e4 

determina ciclo curto e insensibilidade a dia longo. 

Posteriormente, mais três loci, com influência sobre florescimento e 

maturidade foram identificados. Mac Blain e Bernard (1987) encontraram um gene 

que causava floração e maturação tardias na linhagem L64-4830. Os autores 

denominaram de E5 o gene que determina ciclo tardio, e de e5 o que condiciona 

ciclo precoce na cultivar Harosoy. 

Sob condições de dias curtos o controle genético desses dois caracteres é 

diferente do que atua sobre dias longos (HARTWING; KIHLL, 1979). Os autores 

escreveram a respeito de “florescimento retardado sob condições de dia curto” em 
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PI 159925. Depois o fato foi descrito como “período juvenil longo” (SINCLAIR; 

HINSON, 1992).  O caráter é controlado por um gene recessivo j sendo JJ período 

juvenil norma e jj período juvenil longo (RAY et al., 1995). 

Bonato e Vello (1999) identificaram outro gene causador de período juvenil 

longo nas cultivares Paranagoiana e SS-1 ao qual foi atribuído o símbolo de e6  

sendo que E6E6 determina período juvenil curto: precocidade de Paranagoiana e 

e6e6 período juvenil longo, florescimento e maturação tardios em SS-1 e 

Paranagoiana. 

Cober e Voldeng (2001) e Cober et al (1996a) relataram que E7E7 retarda 

florescimento e maturidade em Harosoy e provoca sensibilidade à luz incandescente 

e o gene e7e7 causa ciclo (precocidade) em PI 196529. 

Mc Blain et al (1987) verificaram, a campo, que E1 , E2 ou E3 atrasam o 

florescimento e a maturidade. Para Saindon et al (1989), o par E3 e e3 é o principal 

causador da insensibilidade de dias longos, mas E3 e E4 devem ser considerados 

quando do melhoramento para esse caráter. Outros resultados ressaltaram o valor 

de e3 e e4 na obtenção da precocidade (COBER et al., 1996a; VOLDENG; 

SAINDON, 1991). 

No passado, chegou-se a pensar que o tamanho do genoma da soja pudesse 

ser correlacionado com o grupo de maturidade da soja (GRAHAM et al., 1994). 

Porém, Greilhuber e Obermayer (1997) não obtiveram correlação significativa entre 

o tamanho do genoma com o grupo de maturidade da soja utilizando DAPI, 

citometria de fluxo de brometo de etídeo e do método de densitometria de Feulgen, 

indicando que existiam processos mais complexos envolvidos do que simples 

tamanho dos mesmos. 
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CAPÍTULO 2 - Estudo da natureza da interação genótipo x ambiente em 

linhagens de soja 

 
Resumo 

Neste trabalho objetivou-se o estudo da natureza da interação genótipo x ambiente (GxA) para 

três caracteres agronômicos de genótipos de soja avaliados em quatro ambientes (Uberaba 

2010/11, Jaboticabal 2010/11, Uberaba 2011/12 e Jaboticabal 2011/12). Para isso, foram 

avaliados 21 genótipos de soja, incluindo duas testemunhas (CD 219 e Conquista), nos quatro 

ambientes. Os ensaios foram conduzidos em delineamento de blocos ao acaso com três 

repetições. As médias de produtividade, altura de planta na maturação e número de dias para 

maturação foram submetidas à análise de variância conjunta/local e conjunta geral. Observada 

a interação genótipo x ambiente significativa a decomposição da interação da parte simples e 

complexa foi feita utilizando o método proposto por Cruz e Castoldi (1991). Foi observada a 

predominância da interação GxA de natureza complexa para todas as características indicando 

um efeito ambiental efetivo na expressão das características, principalmente, quando se 

comparou duas safras distintas.  

Termos para indexação: Glycine max, genótipos, interação complexa, GxA. 

 

Introdução 

O Brasil tem figurado como o segundo maior produtor mundial de soja. Com previsão de 

alcançar o primeiro lugar no ranking mundial nos próximos dez anos (Embrapa 2010). Esse título 

somente foi possível devido ao desenvolvimento de cultivares com características agronômicas de 

melhor adaptação às condições edafoclimáticas dos trópicos possibilitando a expansão da cultura 

para a região central do país. Essa tecnologia genuinamente brasileira, representada pelas 

sementes de ‘cultivares tropicais’, tem permitido a exploração da soja em regiões antes 
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consideradas inaptas para o seu cultivo econômico. O processo contínuo de recomendação de 

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

tropical dos Cerrados fossem incorporadas ao processo produtivo agrícola, inclusive, viabilizando 

a exploração econômica de outras espécies de culturas (Almeida et al. 1999). 

De modo geral, os materiais genéticos em processo de melhoramento são cultivados em 

uma ampla gama de condições ambientais. Quando os materiais são comparados em diferentes 

ambientes, seu desempenho relativo pode não manifestar consistência. Essa mudança no 

desempenho relativo dos genótipos em diferentes ambientes é denominada interação genótipo (G) 

x ambiente (A) (Silveira Neto et al. 2005). 

Chaves (2001) define a interação de genótipos com ambientes (GxA) como o efeito 

diferencial dos ambientes sobre os genótipos ou, alternativamente, como o resultado da resposta 

diferencial dos genótipos à variação ambiental. A presença de interação faz com que ocorra 

alteração na variância de um conjunto de genótipos quando submetidos a distintas condições 

ambientais, e /ou que não se observe correlação entre as respostas de dois ou mais genótipos, 

quando submetidos a dois ou mais ambientes. Tal situação gera a necessidade de se acrescentar à 

equação F= G + A (F= fenótipo) um fator relativo às interações GxA. Esse fator é definido por 

Gauch Jr. (1992) como sendo o resíduo não aditivo da parte aditiva da análise de variância sobre 

os dois fatores G e A. 

Brasil (1990) ressalta que o estudo das interações GxA possibilita duas abordagens 

principais no contexto de um programa de melhoramento genético. A primeira é a utilização de 

métodos de zoneamento agroecológico, por meio dos quais os locais de teste são agrupados com 

base no baixo grau de interação observado dos grupos formados. A segunda é a utilização de 

métodos de determinação da estabilidade fenotípica, que permitem identificar cultivares 

amplamente adaptados. 
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A presença desse fenômeno pode levar a superestimativas do valor da herdabilidade, pelo 

fato da interação GxA inflacionar a estimativa da variância genotípica, com consequente 

superestimação dos ganhos previstos com a seleção. Pode também acarretar uma redução da 

produtividade global de uma área para a qual se faça uma indicação geral de uma dada cultivar. 

Por outro lado, pode-se tirar proveito de sua existência usando-se procedimentos estatísticos que 

identifiquem o padrão dessa interação e gerem informações que possibilitem o agrupamento de 

locais em zonas dentro das quais a magnitude da interação não seja significativa. Indicações 

específicas de cultivares para tais zonas, ou mega-ambientes (Cimmytt 1989), maximizariam a 

produção de toda a região considerada. Da mesma forma, a condução dos programas de seleção 

considerando tal zoneamento propiciaria estimativas mais precisas dos ganhos por seleção. 

Baker (1996), em revisão sobre interação GxA, chama atenção para a existência de pouca 

informação quanto à natureza biológica e às causas dessa interação. Esse autor observa que é 

crescente a percepção da necessidade de se distinguir entre o que se denomina interação 

quantitativa (alteração da variância genotípica nos diferentes ambientes) e interação qualitativa 

(alteração no posicionamento relativo dos genótipos em ambientes distintos). 

A interação genótipo x ambiente afeta o esquema de seleção. Se não existe interação 

genótipo x ambiente ou a interação é do tipo simples, os mesmos genótipos podem ser 

selecionados para os diferentes ambientes. Contudo, se a interação for do tipo complexa, a seleção 

deverá envolver diferentes genótipos para os diferentes ambientes. Neste caso, é necessário 

estabelecer diferentes zonas de melhoramento, com diferentes genótipos (Morais et al 2010). 

Portanto, uma vez identificada a interação genótipo x ambiente, o estudo de sua natureza como 

simples ou complexa permite aos melhoristas melhores condições de avaliação para seleção e 

indicação dos genótipos. 
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O presente trabalho teve como objetivo o estudo da natureza da interação genótipo x 

ambiente em linhagens avançadas de soja avaliadas em Uberaba, MG e Jaboticabal, SP nas safras 

2010/11 e 2011/12. 

 

Material e Métodos 

Para a realização das avaliações de desempenho e interação genótipo x ambiente (G x A) 

foram utilizadas linhagens avançadas de soja oriundas do programa de Melhoramento de soja 

da Unesp –FCAV Câmpus de Jaboticabal. Os dados foram obtidos a partir dos ensaios de 

competição de linhagens conduzidos em Jaboticabal-SP e Uberaba-MG durante as safras de 

2010/2011 e 2011/2012.  

O ensaio conduzido no município de Jaboticabal, SP foi instalado na Fazenda de Ensino, 

Pesquisa e Extensão (FEPP) da Faculdade de Ciências Agrárias e Veterinárias – UNESP, 

câmpus de Jaboticabal nas datas 19/11/2010 e 15/11/2011. Localizado na região Nordeste do 

estado de São Paulo com latitude de 21º15’17” e altitude de 605m. O município de 

Jaboticabal, de acordo com a classificação de Köppen (2001), é de clima subtropical 

mesotérmico, de verão úmido e inverso seco, com temperatura média anual de 22ºC e solo 

predominantemente do tipo Latossolo Vermelho Distroférrico, com precipitação anual em 

torno de 1405,2mm (Embrapa, 1999). Em Uberaba os ensaios foram instalados na área 

experimental das Faculdades Associadas de Uberaba (FAZU-FUNDAGRI) em altitude de 

780m, coordenadas 1944’ de latitude Sul e 4757’ de longitude Oeste de Greenwich com 

precipitação anual em torno de 1474mm ao ano nas datas 19/11/2010 e 08/11/2011. O solo 

utilizado é classificado como Latossolo Vermelho Distrófico, textura franco-arenosa, relevo 

suavemente ondulado e fase Cerrado Subcaducifólio. 

Foram avaliados 21 genótipos de soja, dos quais duas cultivares testemunhas [CD 

219 e MG/BR 46 (Conquista)] conduzidos no delineamento em blocos ao acaso com 21 
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tratamentos (genótipos) e três repetições. As parcelas experimentais foram formadas por 

quatro fileiras de plantas (5m), espaçadas em 0,5m entre as fileiras. A área útil da parcela foi 

de 4m2, tendo sido colhidas as duas fileiras centrais, desprezando-se 0,5 m de bordadura nas 

extremidades. Os dados de produtividade em Kg.ha-1 foram calculados a partir do material 

colhido e trilhado em cada parcela útil e corrigidos a 13% de umidade, e o valor obtido foi 

convertido para Kg.ha-1. A altura das plantas na maturidade foi obtida pela medida do nível do 

solo até a última inserção de vagem na haste principal, por meio da média de cinco plantas 

tomadas ao acaso dentro de cada parcela. O número de dias para a maturidade foi definido 

como o período entre a data de semeadura até a data em que aproximadamente 95 % das 

vagens apresentaram-se maduras (estádio R8). 

Inicialmente, foram realizadas análises individuais de variância pelo método dos 

quadrados mínimos, seguindo-se de uma análise conjunta de variância por local e uma análise 

conjunta geral. Com os dados da análise de variância/local aplicou-se o teste de Skott Knott 

para comparação das médias e, avaliou-se, a homogeneidade das variâncias residuais dos 

experimentos (QMR) que, a princípio, foi verificada por meio do teste da razão entre o maior 

e o menor quadrado médio residual dos ensaios e, em seguida, foram feitas as interpretações 

relativas às significâncias do teste F (Snedecor) na análise da variância (ANOVA). Após a 

verificação da significância do teste de F na análise conjunta para a GxA foi realizada a  

decomposição da interação de genótipos x pares de ambientes em partes simples e complexa 

segundo a metodologia proposta por Cruz e Castoldi (1991), conforme a expressão abaixo: 

QMGxA = simples (S) + complexa (C) 

 

em que: 
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QM1 e QM2 são os quadrados médios de genótipos, nos ambientes 1 e 2, 

respectivamente, divididos pelo número de repetições, e “r” é a correlação entre as médias dos 

genótipos nos dois ambientes. Tais análises foram realizadas com o uso do programa 

computacional Genes (Cruz 1997).  

 

Resultados e Discussão  

A partir da análise de variância conjunta/local para Uberaba (safras 2010/11 e 2011/12) 

foram verificadas diferenças significativas (P<0,01) tanto para a interação G x A quanto entre 

os genótipos avaliados para as características altura de planta na maturação e produtividade 

(Tabela 1). Já na análise conjunta/local para Jaboticabal (safra 2010/11 e 2011/12) o teste de F 

apresentou diferença significativa (P<0,01) entre os genótipos e para a interação G x A para 

as três características avaliadas (Tabela 2). Os coeficientes de variação experimental (CV) de 

todas as características apresentaram valores menores ou iguais a 20% e, conforme Pimentel-

Gomes (2000) sugere uma boa precisão experimental (Tabela 1 e 2). 

Considerando os valores médios nas duas safras em Uberaba (Tabela 3) a característica 

número de dias para maturação não apresentou diferença significativa (P<0,05) entre 

genótipos nas duas safras avaliadas e também entre os ambientes (safra 2010/11 e 2011/12) 

pelo teste de Skott Knott. As médias de altura de planta na maturação apresentaram valores 

significativamente diferentes entre os genótipos e entre as safras. Os valores variaram de 32 a 

102cm na primeira safra permitindo a formação de quatro grupos pelo teste de médias, sendo 

que os genótipos 2, 6 e 17 apresentaram valores significativamente iguais (P<0,05) a CD219 e 

Conquista com 102 e 95cm, respectivamente sendo classificados no mesmo grupo. Já na safra 

2011/12 as médias variaram de 56 a 92cm e foram constituídos dois grupos. As maiores 

médias de altura foram observadas nos genótipos 1, 4, 5, 6,11, 16, 19 e 20 que formaram um 

grupo significativamente mais alto que o grupo onde foram incluídas as duas testemunhas. A 
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altura de planta é característica fundamental na determinação da cultivar a ser introduzida em 

uma região, podendo variar consideravelmente de acordo com a época de semeadura, 

espaçamento de plantas entre e dentro das fileiras, suprimento de umidade, temperatura, 

fertilidade do solo e outras condições gerais do meio ambiente. Consideram-se alturas de 

planta compreendidas entre 60 e 120 cm como adequadas à mecanização da colheita (Campos 

et al. 2010), portanto, todos os genótipos apresentaram médias aceitáveis tanto na primeira 

quanto na segunda safra. 

Da mesma forma, a característica produtividade apresentou diferença significativa 

(P<0,05) entre as médias quando comparadas entre os genótipos dentro de cada safra e entre 

as safras dentro de cada genótipo (Tabela 3). O teste de médias permitiu a formação de três 

grupos na primeira safra sendo que os genótipos mais produtivos foram o 16 e 17 com 3451 e 

2959 Kg.ha-1 que formaram o grupo mais produtivo e na segunda safra os genótipos mais 

produtivos foram agrupados no mesmo grupo das testemunhas. A maioria dos genótipos 

apresentou produtividade média significativamente superior na segunda safra quando 

comparada com a primeira. 

Os genótipos cultivados em Jaboticabal na safra 2010/11 e 2011/12 apresentaram diferença 

significativa entre as médias para ao número de dias para maturidade observadas na mesma 

safra e quando comparadas as duas safras, (Tabela 4) com valores que variaram de 115 a 145 

dias na primeira e 109 a 141dias na segunda safra. Os menores valores foram apresentados 

pelos genótipos 18 e 19, com 115 dias, os quais, juntamente com os genótipos 20 e 21 

formaram o grupo mais precoce. Na segunda safra todos os genótipos apresentaram aumento 

médio de altura quando comparados com a primeira, sendo que apenas para os genótipos 16 e 

19 esse incremento não foi significativo (P<0,05). 
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Quanto à característica altura de plantas o teste de médias apresentou diferença 

significativa (P<0,05) entre as médias quando comparadas entre os genótipos dentro de cada 

safra e entre as safras dentro de cada genótipo com a formação de quatro grupos tanto na 

primeira quanto na segunda safra. Na primeira safra o grupo de maior altura foi classificado 

somente o genótipo 16 com 100 cm e o de menor altura os genótipos 5, 8, 10 e 11 com médias 

de 46, 48, 45 e 42 cm. Já na segunda safra pôde-se observar um aumento das médias de altura 

em relação à primeira com valores que variaram de 62 a 111cm. 

Para a característica produtividade o teste de médias apontou diferença significativa para 

os genótipos entre as safras e entre os genótipos apenas na segunda safra, tendo esta 

apresentado médias significativamente maiores (P<0,05) quando comparadas com a primeira. 

Na primeira safra as médias variaram entre 675 e 1739 Kg.ha-1, já na segunda o genótipo mais 

produtivo foi o genótipo 21 e 16 com 4333 e 4297 Kg.ha-1, respectivamente e, 

significativamente diferentes de todos os outros genótipos avaliados. No segundo grupo foram 

incluídos os genótipos 3, 6, 7, 8, 12, 17, 18 e 20 juntamente com a testemunha CD219. 

Por meio da análise conjunta geral (Tabela 5), observou-se que somente a característica 

número de dias para a maturação não apresentou efeito altamente significativo para genótipos. 

Os efeitos de ambientes e a interação genótipo x ambientes se apresentaram altamente 

significativo para todas as características, permitindo a utilização de metodologias para o 

estudo mais detalhado dos efeitos da interação genótipos com os ambientes. O coeficiente de 

variação experimental com o valores de 11 e 18% de acordo com Pimentel-Gomes (2000), se 

encontram abaixo do máximo recomendado para culturas anuais, indicando boa precisão 

experimental.  

O efeito significativo para o fator genótipo na presença de interação GxA, com efeito 

também significativo, evidencia elevada variabilidade entre os genótipos, uma vez que o 
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componente de variância da interação tende a reduzir ou consumir a variabilidade estimada 

entre as linhagens. Já o efeito significativo de ambientes possibilita concluir que os 

experimentos foram conduzidos em ambientes (locais) que apresentaram variação suficiente 

para discriminar os genótipos estudados (Oliveira et al. 2004). 

A interação GxA significativa indica que os genótipos apresentaram comportamento 

diferencial ao longo dos ambientes, ou seja, ocorreram trocas de posição relativa dos 

genótipos ou diferença na magnitude de resposta da produtividade de grãos devido à variação 

dos ambientes. 

O desdobramento da interação para estudo da natureza da interação GxA para a 

característica número de dias para a maturação (Tabela 6) apresentou maior fração de 

interação GxA de natureza complexa par a par, ou seja, valores percentuais da interação 

acima de 50%. Os baixos valores dos coeficientes de correlação (r< 0,5) confirmam a fraca 

correlação das médias do número de dias para maturação entre os pares de ambiente.  

Para a característica altura de planta na maturação o único par de ambientes que apresentou 

interação GxA de natureza simples foi 2 e 4 (Jaboticabal 2010/11 e Jaboticabal 2011/12) 

(Tabela 7). De acordo com Cruz e Regazzi (1994) a existência da interação simples indica a 

diferença de variabilidade entre genótipos nos ambientes. O coeficiente de correlação para 

esse par de ambientes apresentou valor altamente significativo e uma boa correlação (r= 0,72) 

confirmando a classificação da interação como simples, embora a porcentagem da parte 

complexa da interação GxA tenha sido muito próxima de 50%. De acordo com Cruz e 

Regazzi (1994) A predominância da interação simples implica no fato de  que não há 

inconvenientes no trabalho de identificação de genótipos superiores nos ambiente superiores, 

ou seja , os ambientes 2 e 4 são considerados como similares para avaliação e recomendação 

de linhagens. 
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Considerando a característica produtividade (Tabela 8) apenas o par de ambientes 1 e 2 

(Uberaba 2010/11 e Jaboticabal 2010/11 apresentaram maior fração de interação G x A de 

natureza simples, o que também foi confirmado pelo coeficiente de correlação para esse par 

de ambientes. A interação do tipo complexa é dada pela falta de correlação entre genótipos 

indicando a inconsistência da superioridade de genótipos com a variação ambiental, ou seja, 

haverá genótipos com desempenho superior em um ambiente mas não em outro, tornando 

mais difícil a seleção e, ou, a recomendação dos mesmos (Cruz and Regazzi 1994). 

A predominância da interação GxA de natureza complexa para todas as características 

indica um efeito ambiental efetivo na expressão das características, principalmente quando se 

compara duas safras distintas. Para uma seleção eficiente e segura é sugerido a ampliação do 

número de locais de ensaios tanto em Minas Gerais como em São Paulo visando o estudo da 

Adaptabilidade e Estabilidade de comportamento dos genótipos como forma de compreender 

melhor a magnitude da interação GxA.  
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Tabela 1. Graus de liberdade e quadrados médios da análise de variância conjunta para as características agronômicas: número de dias para 

maturidade (NDM), altura de planta na maturidade (APM) e produtividade de grãos (PROD) avaliadas em genótipos de soja cultivados em 

Uberaba-MG na safra 2010/2011 e 2011/12. 

 

 

 NDM APM (cm) PROD (kg.ha-1) 

Fonte de variação G.L Q.M F G.L Q.M F G.L Q.M F 

Genótipo 20 216.8 1.55NS 20 500.5 5.5** 20 1411696.3 8.2** 

Ambiente 1 169.2 1.18NS 1 74.7 0.05NS 1 12217965.8 62.8** 

Interação G x A 20 225.6 1.61NS 20 847.7 9.3** 20 1320636.7 7.7** 

Resíduo 80   80   80   

CV(%) 10   13   20   

     G.L: Graus de liberdade; Q.M: Quadrados médios; F: F calculado 
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Tabela 2. Graus de liberdade e quadrados médios da análise de variância conjunta para as características agronômicas: número de dias para 

maturidade (NDM), altura de planta na maturidade (APM) e produtividade de grãos (PROD) avaliadas em genótipos de soja cultivados em 

Jaboticabal-SP na safra 2010/2011 e 2011/12. 

 

 
 NDM APM (cm) PROD (kg.ha-1) 

Fonte de variação G.L Q.M F G.L   Q.M F G.L Q.M F 

Genótipo 20 206.4 44.3** 20 1071.7 26.0** 20 751571.5 6.2** 

Ambiente 1 29.5 3.4NS 1 19687.5 366.9** 1 128532600.0 427.9** 

Interação G x A 20 312.5 67.1** 20 175.7 4.3** 20 335039.5 2.8** 

Resíduo 80   80   80   

CV(%) 1.7    8.7  15.7 
  

     G.L: Graus de liberdade; Q.M: Quadrados médios; F: F calculado 
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Tabela 3. Médias do número de dias para maturidade, altura de planta na maturidade e 

produtividade de grãos de genótipos de soja cultivados em Uberaba, MG na safra 2010/2011. 

 

 Dias para maturidade Altura de planta (cm) Produtividade (Kg.ha-1) 

Genótipos 2010/11 2011/12 2010/11 2011/12 2010/11 2011/12 

1 117 A a 120 Aa 60 c B 80 aA 1188 Ac  1586 Ac 
2 120 A a 118 Aa 93 a A 72 bB 1090 Bc  1865 Ac 
3 119 A a 121 Aa 82 b A 61 bB 1464 Ac  1215 Ac 
4 118 A a 123 Aa 75 b A 83 aA 1347 Bc  3537 Aa 
5 113 A a 122 Aa 64 c A 74 aA 1228 Bc  2905 Aa 
6 120 A a 125 Aa 86 a A 83 aA 1506 Bc  3431 Aa 
7 122 A a 113 Aa 77 b A 70 bA 1488 Bc  3468 Aa 
8 120 A a 115 Aa 73 b A 56 bB 1526 Ac  1675 Ac 
9 115 A a 126 Aa 75 b A 66 bA 1470 Ac  2103 Ab 

10 115 A a 127 Aa 68 b A 69 bA 1377 Bc  2117 Ab 
11 116 A a 129 Aa 63 c A 77 aA 1167 Ac  1825 Ac 
12 130 A a 116 Aa 80 b A 66 bA 1532 Bc  2517 Ab 

CD 219 127 A a 116 Aa 102 a A 66 bB 1804 Bc  2866 Aa 
Conquista 124 A a 119 Aa 95 a A 60 bB 1068 Bc  2948 Aa 

15 120 A a 121 Aa 54 c A 63 bA 2170 Ab  1263 Bc 
16 126 A a 127 Aa 66 c A 75 aA 3451 Aa  2190 Bb 
17 133 A a 122 Aa 87 a A 66 bB 2959 Aa  3290 Aa 
18 119   Aa 120 Aa 32 d B 60 bA 2114 Ab  2398 Ab 
19 127 A a 132 Aa 39 d B 92 aA 2075 Ab  1867 Ac 
20 120 A a 127 Aa 42 d B 87 aA 2465 Ab  2392 Ab 
21 131 A a 122 Aa 50 d B 68 bA 2343 Ab  2452 Ab 

CV(%) 12 6 14  13 26 14 

¹ Médias seguidas pela mesma letra minúscula nas colunas ou pela mesma letra maiúscula nas linhas não diferem 
estatisticamente entre si pelo Teste Skott Knott a 5% de Probabilidade. 
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Tabela 4. Médias do número de dias para maturidade, altura de planta na maturidade e 

produtividade de grãos de genótipos de soja cultivados em Jaboticabal, SP na safra 2010/2011 

e 2011/2012. 

 

 Dias para maturidade Altura de planta (cm) Produtividade (Kg.ha-1) 

Genótipos 2010/11 2011/12 2010/11 2011/12 2010/11 2011/12 

1 126 Ae  115 Bf 54 Bc  81 Ac 1198 Ba  3183 Ac 
2 129 Ad  123 Bd 68 Bb  107 Aa 1409 Ba  2776 Ac 
3 135 Ab  129 Bc 60 Bc  82 Ac 1209 Ba  3706 Ab 
4 129 Ad  124 Bd 57 Bc  75 Ac 1044 Ba  2803 Ac 
5 120 Ag  109 Bg 46 Bd  70 Ad 675 Ba  2310 Ac 
6 135 Ab  125 Bd 54 Bc  94 Ab 802 Ba  3491 Ab 
7 133 Ac  126 Bd 52 Bc  82 Ac 1246 Ba  3362 Ab 
8 129 Ad  126 Ad 48 Bd  73 Ad 1084 Ba  3327 Ab 
9 120 Ag  112 Bg 62 Ac  62 Ad 1242 Ba  2888 Ac 

10 128 Ad  112 Bg 45 Bd  62 Ad 878 Ba  2888 Ac 
11 126 Ae  119 Be 42 Bd  79 Ac 991 Ba  3003 Ac 
12 138 Ab  128 Bc 66 Bb  97 Ab 1277 Ba  3674 Ab 

CD 219 136 Ab  126 Bd 60 Bc  85 Ac 1191 Ba  3241 Ab 
Conquista 145 Aa  134 Bb 61 Bc  100 Ab 1103 Ba  2966 Ac 

15 123 Bf  138 Aa 73 Bb  106 Aa 986 Ba  2693 Ac 
16 122 Bf  139 Aa 100 Aa  110 Aa 1739 Ba  4333 Aa 
17 120 Bg  139 Aa 76 Bb  111 Aa 1199 Ba  3662 Ab 
18 115 Bh  141 Aa 70 Bb  96 Ab 1275 Ba  3395 Ab 
19 115 Bh  139 Aa 58 Ac  66 Ad 1733 Ba  2407 Ac 
20 116 Bh  140 Aa 66 Bb  84 Ac 1364 Ba  3359 Ab 
21 117 Bh  133 Ab 74 Bb  96 Ab 1699 Ba  4297 Aa 

CV(%) 1.6 1.7 8 8.1 17 13 

¹ Médias seguidas pela mesma letra minúscula nas colunas ou pela mesma letra maiúscula nas linhas não diferem 
estatisticamente entre si pelo TesteSkott Knott a 5% de Probabilidade. 
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Tabela 6- Porcentagem da parte complexa da interação entre genótipo x pares de ambientes 

para a característica número de dias para maturação, segundo a metodologia de CRUZ e 

CASTOLDI (1991) (acima da diagonal), e correlação de Pearson entre pares de ambientes, 

em porcentagem (abaixo da diagonal), nos ensaios de soja conduzidos em Uberaba, MG e 

Jaboticabal, SP nas safras 2010/11 e 2011/12. 
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AMBIENTES Código 1 2 3 4 

Uberaba 2010/11 1  79,8 75,5 95,3 

Jaboticabal 2010/11 2 0,29  111,4 108,3 

Uberaba 2011/12 3 -0,03 -0,5*  75,6 

Jaboticabal 2011/12 4 0,08 -0,21 0,05  
 
*, **: significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente 
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Tabela 7- Porcentagem da parte complexa da interação entre genótipo x pares de ambientes 

para a característica altura de planta na maturação, segundo a metodologia de CRUZ e 

CASTOLDI (1991) (acima da diagonal), e correlação de Pearson entre pares de ambientes, 

em porcentagem (abaixo da diagonal), nos ensaios de soja conduzidos em Uberaba, MG e 

Jaboticabal, SP nas safras 2010/11 e 2011/12. 
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AMBIENTES Código 1 2 3 4 

Uberaba 2010/11 1  98,9 97,8 88,3 

Jaboticabal 2010/11 2 -0,1  100 49,4 

Uberaba 2011/12 3 -0,32 -0,09  101,7 

Jaboticabal 2011/12 4 0,19 0,72** -0,23  
 
*, **: significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente 
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Tabela 8- Porcentagem da parte complexa da interação entre genótipo x pares de ambientes 

para a característica produtividade, segundo a metodologia de CRUZ e CASTOLDI (1991) 

(acima da diagonal), e correlação de Pearson entre pares de ambientes, em porcentagem 

(abaixo da diagonal), nos ensaios de soja conduzidos em Uberaba, MG e Jaboticabal, SP nas 

safras 2010/11 e 2011/12. 
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AMBIENTES Código 1 2 3 4 

Uberaba 2010/11 1  36,4 97,7 63,3 

Jaboticabal 2010/11 2 0,56**  79,5 52,6 

Uberaba 2011/12 3 0,03 -0,2  91,8 

Jaboticabal 2011/12 4 0,57** 0,46* 0,07  
 
*, **: significativamente diferente de zero, pelo teste t, a 5 e 1%, respectivamente 
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CAPÍTULO 3- Validação de marcadores microssatélites associados à maturidade em 

soja 

 

Resumo 

O objetivo desse trabalho foi identificar marcadores microssatélites associados ao 

QTL (locus de característica quantitativa) responsável pela maturidade em soja. Para isso foi 

utilizada uma população F2 resultante do cruzamento entre BRS Sambaíba e Fundacep 39 de 

grupo de maturidade relativa 9.3 e 7.5 respectivamente, semeada na safra de 2010/11 em 

Jaboticabal-SP. Com os dados da avaliação fenotípica do número de dias para maturação foi 

feito estudo de associação de marcas simples por análise de regressão utilizando 34 

marcadores microssatélites já relacionados ao florescimento, maturação e fotoperiodismo em 

soja. A população apresenta os alelos E3/e3 associados à insensibilidade ao fotoperiodismo. A 

análise de variância por marcas simples indicou uma associação presente entre os marcadores 

avaliados e a característica número de dias para maturação para a população utilizada. Um 

maior número de marcadores precisa ser avaliado para a identificação de QTL´s mais efetivos 

para o caráter número de dias para maturação.  

Termos para indexação: grupo de maturidade relativa, QTL, marcadores moleculares. 

 

Introdução 

A soja (Glicyne max (L). Merrill) é uma planta de dia curto e requer a ocorrência de 

dias curtos para a indução floral, sendo o florescimento normalmente retardado sob condições 

de dias longos. Assim, o desenvolvimento de cultivares com período juvenil longo e menos 

sensíveis ao fotoperíodo permitiu a expansão da cultura na região central do Brasil.  

Devido à sensibilidade da soja ao fotoperíodo, a adaptabilidade de cada cultivar varia 

à medida que é deslocada em direção ao sul ou ao norte, em função da latitude. Portanto as 

cultivares tem uma faixa limitada de adaptação. A classificação do ciclo total das cultivares 

em superprecoce, precoce, semiprecoce e médio é válida somente dentro de cada faixa de 

adaptação. Fora dessa faixa uma cultivar tardia no sul do Brasil, por exemplo, torna-se 

precoce no Brasil Central. Para solução do problema de classificação do ciclo das cultivares 

as empresas privadas e públicas tem procurado adaptar para as condições brasileiras a 
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classificação das cultivares em grupo de maturidade, conforme originalmente proposto e 

utilizado nos Estados Unidos. 

Os sojicultores tem buscado, no mercado de sementes, cultivares cada vez mais 

precoces, com a maturação em torno de 100 dias a fim de ter melhor aproveitamento do uso 

do solo e do período chuvoso para início do cultivo na entressafra (CONAB, 2010). 

Selecionar progênies superiores não é tarefa fácil uma vez que os caracteres de importância, 

em sua maioria quantitativos, apresentam comportamento complexo por serem influenciados 

pelo ambiente e estarem interrelacionados de tal forma que a seleção de um provoca uma série 

de mudanças em outros (Cruz; Regazzi, 1997). 

Os testes de progênies têm sido tratados como uma das etapas de maior custo em um 

programa de melhoramento, por isso os programas tem buscado formas de identificar 

genótipos precoces cada vez mais cedo dentro dos programas de melhoramento. Estudos que 

buscam o entendimento do controle genético da maturidade e florescimento na soja tem 

ganhado maior interesse nos últimos anos.  

Vários trabalhos têm apontado oito locus que controlam o florescimento e a 

maturidade na soja: E1 e E2 (Bernard, 1971), E3 (Buzzell 1971), E4 (Buzzell and Voldeng 

1980), E5 (McBlain; Bernard 1987), E6 (Bonato; Vello 1999), E7 (Cober; Voldeng 2001), e J 

(Ray et al. 1995). Destes E1, E3, E4 e E7 controlam a resposta ao florescimento sob 

condições artificiais de dias longos (Buzzell, 1971; Buzzell; Voldeng, 1980; Saindon et al., 

1989; Cober et al., 1996a; Cober; Voldeng, 2001).Estudos moleculares recentes revelaram 

que E3 e E4 codificam duas proteínas do fitocromo a (phy A), GmPHYA3 e GmPHYA2, 

respectivamente, e a via metabólica regulada pelo phyA está envolvida na insensibilidade ao 

fotoperíodo na soja (Liu et al., 2008; Watanabe et al.,2009). 

O mapeamento de locos envolvidos no controle gênico de caracteres quantitativos, 

QTL, difere dos demais tipos de experimentos conduzidos em genética, por tratar-se, 

basicamente, de um procedimento de testes múltiplos, uma vez que consiste em distribuir 

marcadores moleculares por todo o genoma e, em seguida, realizar uma varredura ou 

“screening” dessas marcas, no intuito de verificar qual(is) está(ão) ligada(s) a QTL, no caso 

de estar-se utilizando a análise de marcas simples, ou de posições relativas no intervalo entre 

duas marcas ao utilizar-se o mapeamento por intervalo (Lander & Botstein, 1989).Silva e 

Vencovsky (2002) afirmam que o método biométrico a ser utilizado na análise de QTL’s é um 

aspecto importante que deve ser considerado. A associação marcador-QTL pode ser testada 



50 
 

via análise de marcas simples, por meio de um teste t ou análise de variância para cada marca, 

individualmente. 

Watanabe et al (2009) desenvolveram marcadores específicos que em trabalho 

desenvolvido por Liu e Abe (2010) se apresentaram associados à maturidade e à 

insensibilidade ao fotoperiodismo em genótipos de soja japoneses. Tais marcas estão 

distribuídas entre os seis Grupos de ligação em que ocorrem os genes da série alélica E, os 

quais estão relacionados com a maturidade e florescimento da soja. 

Considerando que a maioria dos genótipos brasileiros cultivados em condições de dia 

curto são originários de fontes de germoplasma com menor sensibilidade ao fotoperiodismo o 

objetivo deste trabalho foi verificar a associação de marcadores microssatélites, relacionados 

a insensibilidade ao fotoperiodismo e maturidade descritos por Liu e Abe (2010), à 

maturidade em uma população F2 de soja derivadas de genótipos brasileiros. 

 

Material e Métodos 

Genótipos e avaliação fenotípica 

Para o estudo de associação foi utilizada uma população F2 de soja derivada do 

cruzamento entre as cultivares Fundacep 39 e BRS Sambaíba formada por 282 plantas. A 

cultivar Fundacep 39 é classificada no grupo de maturidade relativa 7.5 e a BRS Sambaíba no 

grupo 9.3. 

O ensaio foi conduzido na área experimental do Departamento de Produção Vegetal 

das Faculdades de Ciências Agrárias e Veterinárias –FCAV/Unesp, Câmpus de Jaboticabal, 

durante a safra 2010/2011. Cada semente F2 foi semeada em copos plásticos, preenchidos 

com substrato e mantidos sob irrigação, em casa de vegetação, no dia 16 de dezembro de 

2010. Vinte dias após as plântulas foram transplantadas para o campo em covas individuais, 

com espaçamento de 60cm entre linhas e 20cm ente plantas. Cada indivíduo foi avaliado 

individualmente quanto ao número de dias para maturação. A avaliação para essa 

característica foi realizada considerando o número de dias desde a semeadura até o dia em que 

a planta apresentava 95% das vagens maduras (R8). 

Os folíolos para extração do DNA foram coletados individualmente de cada planta e 

armazenado em freezer a -80oC. 
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Análises de marcadores moleculares microssatélites 

Extração de DNA genômico 

O protocolo de extração utilizado encontra-se descrito em Ferreira e Grattapaglia 

(1995), sendo conhecido como método CTAB (Brometo de Cetiltrimetilamônio) com 

modificações. 

Para o tampão de extração, que foi preparado antes de iniciar a maceração, pesou-se 

2,0 g de CTAB (2%) e 8,12 g de NaCl. A estes adicionou-se 4 mL de uma solução 0,5 M 

EDTA e 10 mL de uma solução Tris-HCl pH=8,0. Completou-se o volume para 100 mL com 

água ultra pura. Colocou-se a solução em agitador, para completa dissolução dos 

componentes, aquecendo a mesma a cerca de 45ºC. Na hora do uso, em capela de exaustão, 

acrescentaram-se 4 μL de β-Mercapto-etanol para cada mililitro de tampão de extração que foi 

mantido aquecido até a sua utilização junto ao tecido macerado. 

As extrações de DNA foram feitas diretamente em microtubos de 1,5 ml, no qual foi 

colocado uma folha do trifólio com aproximadamente 2 cm. Adicionou-se nitrogênio líquido 

em quantidade suficiente para encher o tubo. O tecido foi totalmente congelado até adquirir 

textura “crocante”, sendo então iniciada a maceração com bastão de vidro de ponta lapidada, 

até que o tecido apresentasse em condição de pó fino.  

A seguir foram acrescentados 700 μL de tampão de extração CTAB e as amostras 

homogeneizadas em agitador. Os microtubos foram incubados em banho-maria a 65ºC, por 30 

minutos, sendo agitados em intervalos de 10 minutos. Após essa etapa, os tubos foram então 

retirados do banho-maria e resfriados em capela de exaustão. As fases foram separadas por 

centrifugação em microcentrífuga (13700 xg) durante 5 minutos e o sobrenadante foi 

colocado em um novo microtubo. Posteriormente foi realizada a primeira extração com 

solvente orgânico, pela adição de 600 μL de clorofórmio-álcool isoamílico 24:1. Os tubos 

foram agitados, invertendo-se no mínimo 20 vezes, ou até se formar uma emulsão 

homogênea. 

As fases foram separadas por centrifugação em microcentrífuga (13700 xg) durante 5 

minutos. Logo após, os tubos foram retirados cuidadosamente da microcentrífuga, evitando 

perturbar a interface entre as duas fases formadas. A seguir, a fase aquosa (superior) foi 

pipetada em cerca de três alíquotas de 150μL ecolocadas em um novo tubo. Este 

procedimento ajudou a evitar possíveis contaminações com a fase orgânica inferior. Ao novo 

tubo, foi adicionado isopropanol gelado (-20ºC) na proporção de 2/3 do volume da solução 
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aquosa, perfazendo um volume de cerca de 300 μL. A mistura foi delicadamente agitada para 

precipitação dos ácidos nucléicos. Foi então formado um sedimentado (pélete) de DNA e os 

tubos foram colocados a -20ºC por 30 minutos. A seguir, os tubos foram novamente 

centrifugados em microcentrífuga (13700 xg) durante 5 minutos. 

Neste momento, com os sedimentados já formados, descartou-se o sobrenadante e o 

pélete foi lavado por duas vezes, com 1 mL de etanol 70%, deixando-o imerso por 5 minutos 

em cada lavagem. Nova lavagem foi realizada com 1 mL de etanol absoluto por 5 minutos, 

sendo o sobrenadante descartado. Após a secagem, o sedimento foi então ressuspendido em 

100 μL de tampão TE (10mM Tris pH 8,0 + 1mM EDTA), contendo 10 μL/mL-1 de RNAse. 

Incubou-se a 37ºC, em banho-maria, por 30 min, para a digestão do RN, e purificação do 

DNA. 

Quantificação do DNA 

A quantificação do DNA foi realizada em aparelho Nanodrop 1000 

(Spectrophotometer Thermo Scientific), verificando-se a quantidade de DNA presente na 

amostra, assim como a sua qualidade, obtida pela relação entre as leituras a 260/280 Nm. 

Após a quantificação, alíquotas das amostras foram diluídas em água ultrapura na 

concentração de 100 ngμL-1 e estocadas a -20ºC para uso posterior nas análises dos 

marcadores moleculares microssatélites. 

Reação de amplificação por microssatélites 

As reações de amplificação foram realizadas com o volume total de 25μL, sendo 

utilizados, 12 ngμL-1 de DNA genômico de soja, 4,0 mM de MgCl2, 1 X tampão PCR (10  

mM Tris-HCl, pH  8 e 50  mM KCl), 0,2 mM de dNTP, 1 U de Taq DNA polimerase e 10 µM 

de cada iniciador Forward e Reverse. O programa utilizado para a amplificação do DNA 

consistiu de 7 min a 94ºC, 32 ciclos de 1 min a 94ºC, 1 min para o anelamento do iniciador 

cuja temperatura variou de acordo com a sequência (Tabela 1) , 2 min a 72ºC, seguidos por 10 

min a 72°C.  

Os produtos amplificados foram separados por eletroforese, em gel de agarose de alta 

resolução (Agarose 1000), à concentração de 3% para melhor padrão de diferenciação de 

bandas, em tampão TBE (89 mM Tris base, 2mM EDTA, 89 mM ácido bórico), e corado com 

brometo de etídeo. Foram aplicados 5μL de DNA de cada amostra e 5μL de azul de 

bromofenol em cada poço do gel. O gel foi visualizado pela incidência de luz ultravioleta, 

sendo a imagem capturada em um fotodocumentador modelo Gel Doc 2000 (Bio Rad). 
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Análise da associação 

A análise de marcas simples baseia-se na comparação entre as médias dos genótipos 

marcadores e é feita separadamente para cada loco. Se as médias são diferentes pode-se inferir 

que pelo menos um QTL encontra-se próximo a este marcador. O modelo utilizado foi o de 

regressão linear conforme a equação: 

Y= b0 +b1x + e  

Sendo “b0” a média do caráter, “b1” o quanto o valor de um caráter aumenta ou 

diminui pela presença da banda e “e” o erro aleatório. A presença do QTL é testada 

determinando-se se b1 é significativamente diferente de zero. A estatística F compara a 

hipótese H0 (b1 = 0) e H1 (b1 ≠  0). O p-valor de F é uma medida do quão válido é H0. Dessa 

forma, quanto menor o p-valor menor a evidência de que H0 é verdadeiro, portanto rejeita-se 

H0 e aceita-se H1. 

Resultados e Discussão 

A distribuição de frequência da característica número de dias para maturação (NDM) 

para as 282 plantas avaliadas não apresentou desvios significativamente diferentes da 

normalidade, confirmando que essa característica fenotípica apresenta comportamento 

quantitativo (Figura 1). 

Dentre os 34 marcadores microsstélites testados apenas dez apresentaram 

polimorfismo (Tabela 1). Dentre os marcadores polimórficos foi feito o estudo para oito 

marcadores (Satt197, Satt313, Satt460, Satt038, Satt163, Satt686, Satt529 e Satt156) por 

causa da qualidade das marcas expressas. Tais marcas estão localizadas nos grupos de ligação 

B1, L, C2, G e J2 e , de acordo com Liu e Abe (2010) estão associados com o Gene E3, com 

exceção para o Satt 460 que se mostrou associado ao gene E7 (Molnar et al., 2003).  

A literatura apresesenta relatos de que o gene E3/e3 interfere nas épocas de 

florescimento e de maturação (Buzzell, 1971) ao mesmo tempo que determina insensibilidade 

ao fotoperíodo (Liu; Abe, 2010). A observação dessas marcas na população derivada de BRS 

Sambaíba e Fundacep 39 indica a presença desses alelos na população. Considerando que a 

Sambaíba é uma cultivar indicada para a região cetro-norte do país, aliado às marcas dos 

microssatélites que determinam a insensibilidade ao fotoperiodismo, pode-se inferir que a 

população F2 avaliada possui os alelo E3/e3. 
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O baixo polimorfismo encontrado entre os locos avaliados pode estar relacionado à 

estreita base genética (Priolli, 2002). De acordo com Hiromoto e Vello (1986) tem-se 11 

ancestrais que representam 89% do pool genético formador dos genótipos de soja brasileiros. 

O baixo número de marcadores polimórficos tem sido um problema para a 

construção de mapas em várias espécies com base genética estreita, mesmo quando se usa 

genitores contrastantes. Outros trabalhos realizados com populações obtidas a partir de 

linhagens derivadas de programas de melhoramento, têm observado polimorfismo igual ou 

ainda menor (Priolli et al. 2002, Akkaya 1992, Morgante and Olivieri 1994, Maughan et al. 

1995, Doldi et al. 1997, Narvel et al. 2000, Rongwen, 1995 e Diwan and Cregan, 1997. 

Os testes de χ2 para os oito marcadores polimórficos não apresentaram significância 

(Tabela 2) o que indica que, para essa população, apresentam a segregação esperada (1:2:1). 

As análises de variância por marcas simples apresentaram significância (P<0,05) 

para todos os oito marcadores polimórficos (Tabela 3) indicando associação dos marcadores 

com a característica número de dias para maturação. Apesar disso, os valores baixos dos 

coeficientes de determinação (R2) do modelo de regressão não permitem explicar a variância 

do caráter. Aliado a esse fato observa-se que as diferenças entre as médias dos três genótipos 

foram muito próximas. Couto et al. (2010) não recomendam o uso de marcadores com esse 

comportamento para uso na seleção assistida. 

Embora o marcador Satt460 tenha explicado uma proporção muito baixa da variação, 

foi o maior valor apresentado dentre os marcadores polimórficos. Essas variações de acordo 

com Pereira et al (2008) podem indicar uma interação do QTL x população ou QTL x 

ambiente. Esse tipo de interação é frequentemente relatada na literatura (Bernardo, 2002; 

Melo et al. 2004; Rumín 2005; Bento, 2006).  

O fato da característica número de dias para a maturidade ser muito influenciada pelo 

meio e, ainda, a pequena variação explicada pelos marcadores evidencia que esses QTL 

possuem pequenos efeitos ou não estão estreitamente ligados aos marcadores. 

Os baixos valores de R2 indicam a baixa eficiência da seleção assistida por 

marcadores no presente trabalho que pode ser explicada pelo baixo número de marcadores 

ligados a QTL, em razão do pequeno número de marcadores polimórficos obtidos mesmo 

sendo utilizados marcadores com elevado grau de polimorfismo em várias espécies. 
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Conclusões 

A população apresenta os alelos E3/e3 associados à insensibilidade ao 

fotoperiodismo. 

A análise de variância por marcas simples indicou uma fraca associação presente 

entre os marcadores avaliados e a característica número de dias para maturação para a 

população utilizada. 

Um maior número de marcadores precisa ser avaliado para a identificação de QTL 

mais efetivos para o caráter número de dias para maturação.  
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Figura 1: Frequência de distribuição da característica número de dias para maturidade de 282 

genótipos de soja na geração F2 oriundas do cruzamento de Fundacep 39 x BRS Sambaíba.  
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Tabela1-Sequências de nucleotídeos dos 34 marcadores polimórficos e monomórficos. 

 Marcadores GL1 Sequencia 5’ -3’ 
Anelamento 

(  ºC ) 
Polimorfismo 

1 Satt277F C2 GGT GGT GGC GGG TTA CTA TTA CT 58 Mono 
 Satt277R  CCA CGC TTC AGT TGA TTC TTA CA   

2 Satt 239F I GCG CCA AAA AAT GAA TCA CAA T 61 Mono 
 Satt239R  GCG AAC ACA ATC AAC ATC CTT GAA C   

3 Satt197F B1 CACTGCTTTTTCCCCTCTCT 56,6 Poli 
 Satt197R  AAGATACCCCCAACATTATTTGTAA   

4 Satt 519F B1 GGATTTCAAAGAATGAACACAGA 56,4 mono 
 Satt 519R  CCGCAAGGTTACGAACTGCTCGAA   

5 Sat_064F  TAG CTT TAT AAT GAG TGT GAT AGA T 47,1 Mono 
 Sat_064R  GTA TGC AAG GGA TTA ATT AAG   

6 Satt363F C2 TAGAGGGATCCAATTAGAATCCAAGAAA 58,2 Mono 
 Satt363R  TCTTCGATCTTCATATTCATTTTTGTAA   

7 Satt286F C2 GCGGCGTTAATTTATGCCGGAAA 56,8 Mono 
 Satt286R  GCGTTTGGTCTAGAATAGTTCTCA   

8 Satt557F C2 GCGGGATCCACCATGTAATATGTG 62 Mono 
 Satt557R  GCGCACTAACCCTTTATTGAA   

9 Satt307F C2 GCGCTGGCCTTTAGAAC 53,9 Mono 
 Satt307R  GCGTTGTAGGAAATTTGAGTAGTAAG   

10 Satt134F C2 TTTCTTGTGATTAAATTTATATGAAATATC 50,5 Mono 
 Satt134R  TGC AGA TCT AAA AAT AAA AGT ATG   

11 Satt100F C2 ACCTCATTTTGGCATAAA 47,3 Poli 
 Satt100R  TTGGAAAACAAGTAATAATAACA   

12 Satt319F C2 CAACTCAGTAGGGGTCAATAACAA 55,8 Mono 
 Satt319R  TGAAATAGGGAAAATAAGGGAACA   

13 Satt460F C2 GCGCGATGGGCTGTTGGTTTTTAT 66,3 poli 
 Satt460R  GCGCATACGATTTGGCATTTTTCTATTG   

14 Satt 038F G GGGAATCTTTTTTTCTTTCTATTAAGTT 56,1 poli 
 Satt 038R  GGGCATTGAAATGGTTTTAGTCA   

15 Satt163F G AATAGCACGAGAAAAGGAGAGA 53,4 poli 
 Satt163R  GTGTATGTGAAGGGGAAAAACTA   

16 Satt235F G GCGGGCTTTGCCAAGAAGTTT 60,2 Mono 
 Satt235R  GCGGTGAGGCTGGCTATAAG   

17 Sat_315F G GCGTCATGGCTTCCCTAAAACAAAAAATGTC 62,9 Mono 
 Sat_315R  GCGTGATGGATACTTCATCCACAGAATTATA   

18 Satt324F G GTTCCCAGGTCCCACCATCTATG 54,3 Mono 
 Satt324R  GCGTTTCTTTTATACCTTCAAG   

19 Satt367F I GCGGATATGCCACTTCTCTCGTGAC 61,9 Mono 
 Satt367R  GCGGAATAGTTGCCAAACAATAATC   

20 Satt587F I GCGAATGGTTGCTCAAATAATC 58,8 Mono 
 Satt587R  GCGCAAACCGCACAAGTTTATGT   

Continua ... 
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Continuação Tabela 1 

 Marcadores GL1 Sequencia 5’ -3’ 
Anelamento 
ºC 

Polimorfismo 

21 Satt496F I GCGATCCCTTTATGTTGGTATTACATT 62 Mono 
 Satt496R  GCGGCACACAAGTAGTTGTGAAACTAA   

22 Satt354F I GCGAAAATGGACACCAAAAGTAGTTA 59,2 Mono 
 Satt354R  GCGATGCACATCAATTAGAATATACAA   

23 Satt249F J1 GCGGCAAATTGTTATTGTGAGAC 59 Mono 
 Satt249R  GGCCAGTGTTGAGGGATTTAGA   

24 Satt285F J1 GCGACATATTGCATTAAAAACATACTT 58,9 Mono 
 Satt285R  GCGGACTAATTCTATTTTACACCAACAAC   

25 Sct_046F J1 AAAAAGGAAACTTCGTCA 46,5 Mono 
 Sct_046R  AAACTAAACAGTGTCCATAAGA   

26 Satt686F J2 ACGGAAAATAAATGAAACTAAGA 52,3 poli 
 Satt686R  GCGCTATCAGATAGAGAAGCAGAAGAAT   

27 Satt529F J2 GCGCATTAAGGCATAAAAAAGGATA 54 poli 
 Satt529R  GCACAATGACAATCACATACA   

28 Satt215F J2 GCGCCTTCTTCTGCTAAATCA 58,3 Mono 
 Satt215R  CCCATTCAATTGAGATCCAAAATTAC   

29 Satt156F L CGCACCCCTCATCCTATGTA 55,3 poli 
 Satt156R  CCAACTAATCCCAGGGACTTACTT   

30 Satt166F L TTGCACAGTTGATTTTTGTTT 52 Mono 
 Satt166R  GCATCGAATTTCTGGATTTAC   

31 Sat_099F L GCGAAAATGGCAGAGATAA 51,9 31 
 Sat_099R  AATGCTAAAAGAGGAATGAAATAA   

32 Satt313F L GCG GTA AGT CAT GGC TTT TTA ATC TT 62 32 
 Satt313R  GCG CGA GGT ATG GAA CCT AAC TCA CA   

33 Satt006F L CAATGTGATTAGTTTTGGAAA 47 33 
 Satt006R  GGGTTAATGTTGTTTTTTATA   

34 Sat_395 J CGC GCT AGT TGA ATG AAT GT 63,0 34 
 Sat_395  GCG CAT TGA GGA ATT TTT TAT   

 
1GL- Grupo de Ligação 
Mono- comportamento monomórfico 
Poli- comportamento polimórfico 
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Tabela 2- Teste χ2 da segregação fenotípica da geração F2 para os oito marcadores 
micossatélites polimórficos. 

Proporções(1)   Marcador 
A1

i A
1

i A1
i A

2
i A2

i A
2

i 
Segregação χ2 

Satt 197 58 132 66 1:2:1 0.0000ns 

Satt 313 65 133 70 1:2:1 0.9042 ns

Satt 460 47 88 56 1:2:1 0.3631 ns

Satt 038 47 79 52 1:2:1 0.2825 ns

Satt 163 59 91 79 1:2:1 0.0014 ns

Satt 686 63 126 64 1:2:1 0.9941 ns

Satt 529 65 135 74 1:2:1 0.7227 ns

Satt 156 73 234 61 1:2:1 0.0000 ns

 

(1)A1
i A1

i proporção observada do homozigoto para o alelo A1 para o iésimo marcador; A1
i A2

i 
proporção observada de heterozigotos para o iésimo marcador; A2

i A2
i proporção observada do 

homozigoto para o alelo A2 para o iésimo marcador. ns não significativo a 5% de probabilidade. 
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Tabela 3 – Resumo das análises de marcas simples para número de dias para maturação, para 
cada um dos marcadores. 

Médias(1)   Marcador GL QM F R2 

A1
i A

1
i A1

i A
2

i A2
i A

2
i 

Satt 197 1 22.6188 1.3612* 0.0053 118 119 119 
Satt 313 1 7.5657 0.4634* 0.0017 119 119 118 
Satt 460 1 42.8442 2.5553* 0.0133 118 119 120 
Satt 038 1 3.4830 0.2055* 0.0012 118 119 118 
Satt 163 1 4.9564 0.3142* 0.0014 119 118 118 
Satt 686 1 15.5086 0.9683* 0.0038 119 118 119 
Satt 529 1 23.1726 1.4403* 0.0053 118 119 119 
Satt 156 1 5.6387 0.3449* -306.8 119 118 119 
 

(1)A1
i A1

i médias de número de dias para maturação do homozigoto para o alelo A1 para o iésimo 
marcador; A1

i A2
i médias de número de dias para maturação dos heterozigotos para o iésimo 

marcador; A2
i A

2
i médias de número de dias para maturação do homozigoto para o alelo A2 para o 

iésimo marcador. 
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