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CAPITULO 4 — CONSIDERAGCOES FINAIS



ESTRATEGIAS DE CONDUGAO DE POPULAGOES SEGREGANTES DE SOJA
PORTADORAS DO GENE RR E SELEGAO POR MEIO DE ANALISES UNI E
MULTIVARIADA

RESUMO - A soja €& considerada uma cultura de grande importancia
econdmica, devido ao fato de ser a oleaginosa mais consumida no mundo. O
crescimento da produgao de soja no Brasil, se deve, principalmente, aos esforgos dos
programas de melhoramento genético de plantas. A eficiéncia na selegado dependera,
portanto, do ganho genético e dos métodos de melhoramento adotados para a
conducao das populagdes por ocasido da avaliagado das familias. De acordo com a
conveniéncia do melhorista, algumas modificacbes podem ser efetuadas nos métodos
tradicionais de condugao das populac¢des segregantes. Neste contexto, o método bulk
com selegdo em F3 &€ uma alternativa. Além disso, as técnicas univariadas e
multivariadas de analises de dados podem acelerar o progresso do melhoramento
genético da soja, devido a possibilidade de predicdo de ganhos e a aplicagao de
metodologias eficientes que auxiliam na sele¢cdo de gendtipos promissores. Devido a
escassez de estudos que comprovam a eficiéncia do método bulk com selecdo em F3
em soja, objetivou-se com o presente trabalho avaliar a eficiéncia do método bulk com
selecdo em Fsem relagdo ao método tradicional bulk, para caracteristicas de interesse
agrondmico no melhoramento genético da soja, visando comparar qual estratégia de
conducao é mais eficiente em termos de ganho genético, bem como selecionar as
familias superiores por meio de analises univariada e multivariada. Para a realizagcao
do trabalho foram utilizadas 20 populagbes segregantes, conduzidas por dois
métodos, bulk com selegdo em F3 (bulkF3) e bulk, as quais originaram as respectivas
familias nas geracdes F3, F4 e F5. Foram selecionadas 60 melhores familias de cada
método, de acordo com a performance média agronémica. Foram avaliadas as
seguintes caracteristicas agronémicas: altura da inser¢cao da primeira vagem (AlV),
altura da planta na maturidade (APM), numero de ramos (NR), numero de vagens por
planta (NV), peso de cem sementes (PCS) e produgédo de graos (PROD). Para a
comparagao dos métodos, foram utilizadas as estimativas dos componentes
genéticos, ganho genético e predigao dos valores genéticos, calculados via modelos
mistos (REML e BLUP). Para as analises multivariadas, utilizou-se a técnica de
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componentes principais e analise de agrupamento pelo método hierarquico, utilizando
a distancia Euclidiana e a ligacéo entre grupos pelo método de Ward e o método n&o
hierarquico de k-médias. De maneira geral, 0 método bulkF3 apresentou maior ganho
genético para a maioria das caracteristicas, e a amplitude dos intervalos de confinagas
(ICs) foi semelhante em ambos os métodos. O método bulkF3 mostrou-se uma
estratégia de condugao eficiente para a selecdo no melhoramento genético de soja,
quando comparado com o método bulk tradicional. No método bulkF3, a analise de
componentes principais resultou em 2 componentes principais (CP1 e CP2), os quais
explicam 63,74% da variancia total contida nas seis variaveis. As caracteristicas de
maior contribuicdo na discriminacdo das familias em CP1 foram PROD, NR e NV. No
segundo componente principal (CP2), destacou-se apenas a PCS. As familias 12, 21,
23,51 e 61 foram as selecionadas pela analise de componentes principais. Em relagéo
a analise de agrupamentos os métodos de K-médias e o dendrograma permitiram a
formacao de seis grupos. Para o método bulk, trés componentes principais foram
responsaveis por 77,60% da variancia total. No plano bidimensional formando pelos
CP1 e CP2 as familias 14, 39, 52, 53 e 57 foram as selecionadas sendo discriminadas
pelas caracteisticas PROD, NR e NV. A analise de agrupamentos os métodos de K-
meédias e o dendrograma permitiram a formagao de seis grupos. Comparando os
resultados obtidos pelos métodos bulkF3 e bulk, pode-se observar que as analises
multivariadas contribuiram para a selecdo de familias com maior potencial produtivo
e com bons atributos agronédmicos. Desta forma, torna-se necessario a escolha
criteriosa do método de condugao que conduzira a populagdo segregante durante as
geragbes de endogamia de modo a maneja-la adequadamente, melhorando a
eficiéncia do processo seletivo. As analises multivariadas permitiram a selecéo de
familias superiores para as caracteristicas avaliadas, em especial para os

componentes ligados a produgéo de graos.

Palavras-chaves: analise de agrupamento, componentes principais, Glycine max,
métodos de melhoramento, REML/BLUP.
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CONDUCTION STRATEGIES OF SOYBEAN SEGREGATING POPULATIONS
CARRYING THE RR GENE AND SELECTION USING UNI AND MULTIVARIATE
ANALYSES.

ABSTRACT- Soybean crop is considered a culture of great economic
importance, due to the fact that this crop is the most consumed oilseed in the world.
The improvement in the Brazilian soybean production is mostly due to the effort of plant
breeding programs. Therefore, the efficiency of selection will depend on the genetic
gain and on the breeding methods adopted to conduct the populations on the occasion
of progenies evaluation. According to the breeder convenience, some modifications
may be made on the traditional methods for conducting the segregating populations.
Within this context, the bulk method with selection on F3 is an alternative. Furthermore,
the univariate and multivariate techniques of data analyses may improve the soybean
breeding progress, due to the possibility to predict the genetic gain and to applicate
efficient methodologies which may assist to select promising genotypes. Due to the
few numbers of studies that show the efficiency of bulk method with selection in F3, the
aim of this study was to evaluate the efficiency of bulk method with selection in F3 in
comparison to the traditional bulk method, for traits of agronomic interest in soybean,
seeking to compare which conducting strategy is more efficient in terms of genetic
gain, as well to select superior families using univariate and multivariate analyses. For
conducting the study, 20 segregating populations were used and conducted by two
methods, bulk and bulk with selection in F3s (bulkF3), which originated its families in
generations Fs3, F4 and FsThe 60 best families were selected within each method,
according to their agronomic performance. The following traits were evaluated: height
of the first hull (HFH), plant height at maturity (PHM), number of hulls per plant (NHP),
number of branches per plant (NBP), hundred seeds weight (HSW) and grains yield
(GY). The two methods were compared by the estimated genetic components, the
predicted genetic gain and the predicted breeding values, which were estimated by
linear mixed model based on REML/BLUP. For the multivariate analyses, it was used
the principal components and the hierarchical clustering method, applying the
Euclidian distance and clustering linkage among the groups by Ward’s method and the

non-hierarchical method of k-means. In general, the bulkF3 method showed higher
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genetic gains for the most of the traits, and the range of the confidence intervals were
similar for both methods. The bulkF3 method showed as an efficient strategy for the
soybean breeding, when compared to the traditional method bulk. On bulkF3 method,
the principal components analysis resulted on 2 principal components (PC1 and PC2),
which explained 63,74% of the total variance in the six variables. The higher
contributions traits to discriminate the families in PC1 were GY, NHP and NBP. In the
second principal component (PC2), only the variable HFH was highlighted. The
families 12, 21, 23, 51 and 61 were selected by using the PC analysis. Regarding the
clustering analysis, the K-means and the dendogram allowed the formation of six
groups. For the bulk method, three principal components were responsible for 77,60%
of the total variance. In the bidimensional plan formed by PC1 and PC2, families 14,
39, 52, 53, and 56 were selected and discriminated by the traits GY, NHP and NV. The
clustering analysis, the K-means and the dendogram allowed the formation of six
groups. Comparing the results obtained by bulkF3 and bulk methods, it was possible
to observe that the multivariate analysis contributed to select high productive families
with great agronomic attributes. Thus, it becomes necessary to choose the conduction
method which will properly conduct the segregating populations during the endogamy
generations, improving the efficiency of the selective process. The multivariate
analysis allowed selecting superior families for the evaluated traits, especially for the

components related to grain production.

Keywords: breeding methods, clustering method, Glycine max, principal components,
REML/BLUP.



CAPITULO 1 — CONSIDERAGOES GERAIS

1. INTRODUGAO

A soja (Glycine max) € uma das culturas mais relevantes do mundo, sendo o
Brasil o segundo maior produtor com uma produgéo de 95,07 milhdes de toneladas
(CONAB, 2015). Uma das causas do incremento do consumo mundial, € o fato dessa
oleaginosa possuir alto teor de proteina, em torno de 40%, e 20% de Oleo,
aminoacidos essenciais, sais minerais, fibras e glicidios, fazendo com que seja
utilizada na alimentagdo humana e animal. Outro fator consiste na mudanca de
habitos alimentares, que com a melhoria do poder aquisitivo, passou-se a ter um maior
consumo (SEDIYAMA, 2015).

Com a utilizacdo de cultivares comerciais geneticamente modificadas, que
atualmente produzem 94,73 milhdes de toneladas em uma area de cultivo de 31,41
milhdes de hectares (CELERES, 2015), foi possivel aumentar a eficiéncia produtiva,
bem como reduzir custos, tornando a atividade mais competitiva e, portanto,
ocorrendo um aumento na produgdo e comercializagdo desses graos no Brasil
(LEITAO et al., 2010).

O aumento da producdo da soja no Brasil nos ultimos anos, se deve aos
avancgos tecnoldgicos e aos programas de melhoramento genético de plantas, que
proporcionaram um aumento da produtividade média brasileira que passou de 1.700
kg.ha' para cerca de 2.993 kg.ha™' de acordo com a Conab (2015), além da melhoria
de outras caracteristicas agronémicas como, por exemplo, resisténcia as principais
pragas e doengas, tolerancia a herbicidas e adaptagcdo as diferentes regides
edafoclimaticas.

Os programas de melhoramento genético tém por finalidade o desenvolvimento
de gendtipos superiores, capazes de obterem ganhos significativos ao longo das
geragbes, por meio da adogdo dos métodos de condugdo, possibilitando a
identificagdo de individuos superiores, ao longo de varios ciclos de sele¢ao (DI
MAURO et al., 2000; BOREM; MIRANDA, 2009).

As técnicas univariadas e multivariadas de analises de dados podem acelerar

o progresso do melhoramento genético da soja, devido a possibilidade de predigao de



ganhos, através da genética quantitativa, e a aplicagdo de metodologias eficientes
durante o processo seletivo, promovendo avangos importantes para a cultura.

A escolha do método de condugado adequado para a selegao esta sujeito a
intensidade, a observacao dos ganhos genéticos preditos e a facilidade de aplicagao
de cada método (ROSADO et al., 2009).

Os métodos de melhoramento sdo utilizados para a formacado, condugao,
avaliacao e selecao de gendtipos dentro das populagdes segregantes. Na literatura
sdo encontrados diversos métodos (BOREM; MIRANDA, 2009; RAMALHO et al.,
2012), dentre esses, ha aqueles que surgiram em virtude das desvantagens e ou
limitagdes apresentadas pelos métodos originais, constituindo em modificagdes e ou
combinagdes. Assim, torna-se necessario a escolha criteriosa do método de condugao
que conduzira a populagao segregante durante as geragdes de endogamia de modo
a maneja-la adequadamente, melhorando a eficiéncia do processo seletivo. Dentre os
meétodos disponiveis para o avango de populagdes segregantes esta o método bulk,
sendo um dos mais utilizados no avango de populagdes de plantas autbgamas e se
destaca pela facilidade de condugao. Contudo, ha a desvantagem da amostragem em
relagdo de quantos individuos serdo necessarios em cada geragcao de avango,
provocando perdas substanciais de progénies promissoras de uma geragao para outra
(SILVA et al.,, 2014). Visando solucionar este problema, este estudo propde a
utilizagdo do método bulk com selegcado em F3, na qual é feita a selegdo das melhores
familias a partir da geracao Fs.

Devido ao fato de terem poucas informacdes a respeito de estudos
comprovando a eficiéncia do método bulk com selegdo em F3, ou BulkFs, na cultura
da soja, objetivou-se com o presente trabalho avaliar a eficiéncia do método bulk com
selecdo em F3 em relagcdo ao meétodo tradicional bulk, para caracteristicas de
interesse agronémico no melhoramento genético da soja, visando comparar qual
estratégia de conducgéo € mais eficiente em termos de ganho genético, bem como a

selecao de familias superiores por meio de analises uni e multivariadas.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Cultura da soja e importancia econémica

A soja pertence ao reino Plantae, divisdo Magnoliophyta, classe
Magnolioopsida, ordem Fabales, familia Leguminosae, subfamilia Papilionoideae,
género Glycine, espécie Glycine max, sendo a forma cultivada Glycine max (L.) Merrill,
com numero de cromossomos 2n = 40. A espécie € autdgama, anual, herbacea, ereta,
crescimento morfoldgico diversificado, com numero variado de ramificagdes e ciclo de
80 a 120 dias, dependendo da cultivar e das condigdes ambientais (SEDIYAMA,;
TEIXEIRA; BARROS, 2009; SEDIYAMA, 2015).

Atualmente, a soja € cultivada em ampla diversidade de ambientes, desde altas
até baixas latitudes (NOGUEIRA et al.,, 2015), devido a inser¢do dos genes de
juvenilidade longa que atrasam o florescimento sob fotoperiodo indutor. Logo, o plantio
da soja no Brasil se expandiu por todo o territorio nacional, possibilitando que se
tornasse o produto agricola de maior importdncia para a economia brasileira
(DALL'AGNOL, 2002). Destaque para a composi¢cdo quimica de seus grdos que
apresentam 40% de proteinas e 20% de 6leos e 27% de carboidratos, tornando a soja
um produto destinado ao processamento para agroindustria, industria quimica e de
alimentos (SEDIYAMA; TEIXEIRA; BARROS, 2009).

Além disso, a soja € considerada uma das mais importantes “commodities”
produzidas e comercializadas no mundo, sendo produzida na maioria do territorio
brasileiro principalmente nas regides Centro-Oeste, Sul e Sudeste. A regidao Centro-
Oeste é a maior produtora com 43,63 milhdes de toneladas, e o Estado do Mato
Grosso, € o principal produtor com uma producgao de 27,86 milhdes de toneladas
(CONAB, 2015).

2.2. Soja Convencional e Soja Roundup Ready®

Um grande problema enfrentado na cultura da soja, principalmente no estagio

inicial da implantagcédo da cultura, diz respeito as plantas daninhas. O seu controle é

essencial, pois estas, competem por luminosidade, agua e nutrientes, refletindo em



perdas na qualidade do produto e na produtividade (MIRANDA, 2004). Neste sentido,
Barros, Silva e Sediyama (2009) relataram que gasta-se, em média, cerca de 20-30%
do custo de produgao de uma lavoura no controle dessas plantas. Assim, é necessario
que haja alternativas para diminuir o impacto econémico causado pelas plantas
daninhas.

O Brasil é o segundo maior produtor de soja geneticamente modificada sendo
cerca de 97% da sua area total cultivada com soja Roundup Ready® (RR), o pais
ainda tende a aumentar sua produgao e o desenvolvimento de novas cultivares
transgénicas de soja para atender ao mercado com a tecnologia mais adotada nos
ultimos tempos, devido a alta demanda mundial pelo produto e a expressiva expansao
da area (JAMES, 2014).

A soja transgénica Roundup Ready® (RR) foi desenvolvida por meio da
introdugdo do gene CP4-EPSPS, que expressa uma forma modificada da enzima
EPSPS (5-enolpiruvilchiquimato-3-fosfato sintase), que permite a planta sobreviver a
aplicacao do herbicida glifosato (PADGETTE et al., 1995). O gene foi extraido de uma
bactéria natural do solo Agrobacterium tumefaciens estirpe CP4. A obtencéo da soja
RR ocorreu por meio de transformacédo genética realizada pelo processo de
biobalistica, onde as células vegetais foram bombardeadas por particulas contendo
os segmentos de DNA.

O ¢lifosato [N-(fosfonometil) glicina] € um herbicida de amplo espectro, nao
seletivo, de aplicacdo em pos-emergéncia. Usado para o controle de plantas
daninhas, este herbicida bloqueia a rota metabdlica do xiquimato, portanto reduz a
disponibilidade de aminoacidos aromaticos (triptofano, fenilalanina e tirosina), e
ocasiona formacado de acido cindmico e seus derivados, inibindo desse modo, a
producdo de acidos hidroxifendlicos, flavondides e compostos fendlicos mais
complexos como a liginina (RIZZARDI et al., 2003).

O glifosato € usado para o controle da maioria dos capins anuais e perenes,
plantas daninhas de folhas largas e algumas coniferas (MOLDES, 2006).

O desenvolvimento da tecnologia da soja geneticamente modificada para
resisténcia ao glifosato trouxe profundas mudangas no manejo de espécies daninhas,
apresentando alguns beneficios como a eficiéncia de controle e flexibilidade de

manejo em pos-emergéncia, dispensa a aplicagao de herbicida em pré-emergéncia e



0 aumento da produtividade em razdo do melhor controle de plantas daninhas
(MENEGATTI; BARROS, 2007; MATSUO et al., 2009).

A possibilidade do uso de glifosato aplicado em pds emergéncia da cultura
representa nova alternativa de controle em fungdo da eficiéncia e viabilidade
econdmica, caracteristicas essenciais no conceito de praticabilidade (GAZZIERO;
PRETE, 2004), desde que seja utilizada como parte de um manejo integrado,
alternando-a com outras praticas ja existentes (REDDY, 2001; BERTRAM;
PEDERSEN, 2004).

2.3. Métodos de condugao das populagoes segregantes

A disponibilidade de variabilidade genética indica a possibilidade de se
continuar tendo sucesso com a selecdo de plantas. E evidente, contudo, que as
diferencas a serem detectadas sdo cada vez menores, exigindo, assim, maior
eficiéncia dos programas de melhoramento. Entre os fatores que afetam essa
eficiéncia, esta a escolha do método adequado de condugdo das populagbes
segregantes. Esses métodos foram propostos no inicio do século XX, e algumas
modificagdes ocorreram nas décadas de 50 e 60. De modo geral, as inovagdes
introduzidas foram limitadas (FEHR, 1987; BOREM, 1997).

A conducéo das populagdes segregantes é considerada a fase mais trabalhosa,
onerosa e critica de um programa de melhoramento de espécies autdgamas
(ALMEIDA et al., 1997). O seu principal objetivo é selecionar, no final do processo,
gendtipos homozigéticos (linhagens), que apresentem na totalidade ou a maioria dos
alelos favoraveis (RAMALHO; SANTOS; ZIMMERMANN, 1993). Assim, as
populagdes segregantes devem ser conduzidas, por sucessivas geracgdes de
autofecundacgdes.

Nesse contexto, o programa de melhoramento da soja, busca a obtencéo de
linhagens homozigotas com caracteristicas agronémicas superiores. Para isto, é
necessario a realizagao de cruzamentos entre cultivares e/ou linhagens divergentes,
com a finalidade de gerar populagdes segregantes, nas quais sdo realizadas
avaliagbes, com base nos caracteristicas de interesse agrondmico, bem como a

selecdo dos melhores gendtipos ao longos das geracdes, por meio dos diferentes



meétodos, visando julgar qual é o mais promissor para a obtengdo das linhagens
superiores (ZIMMERMANN et al., 1996; RAPOSO, 1999).

De acordo com Costa et al. (2004), os programas de melhoramento genético
da cultura da soja sdo essenciais para atender a crescente demanda por maiores
produc¢des, possibilitando aumento de variabilidade e consequente ampliagao da base
genética e a selecdo dos melhores gendtipos de uma populagao capazes de superar
os patamares de produtividade de graos.

Varias estratégias de condugédo podem ser utilizadas, cabendo ao melhorista
escolher o melhor método de melhoramento, e com isso obter o maior ganho genético
em um menor periodo de tempo e com custos mais baixos. O uso da genética
quantitativa permite predizer o ganho genético em cada geracao de acordo com a
estratégia de selecao escolhida (VENCOVSKY, 1987). Especificamente para culturas
autégamas, os meéetodos devem, em geral, direcionarem-se para a condugdo e a
manuteng¢ao da homozigose nas progénies e potenciais cultivares (WRICKE; WEBER,
1986).

O ganho genético refere-se as alteragbes observadas nas caracteristicas de
interesse durante um ciclo de seleg&o, as quais ocorrerdo em magnitude e sentido
variados, dependendo da estratégia de conducéo e dos critérios de selegao adotados.
Logo, esta associado a existéncia de variabilidade genética, a selecado natural e/ou
artificial, mediante a presenca da variabilidade genética, a selecdo assume
importancia no progresso genético (REIS et al., 2004).

Para o sucesso de um programa de melhoramento € necessario que cada
geracado avangada resulte em elevados ganhos genéticos (DI MAURO et al., 2000).
Por isso a predicdo dos ganhos obtidos por uma determinada estratégia de selegao
auxilia na escolha do método mais apropriado, define quais as caracteristicas que
devem ser selecionadas em etapas iniciais e avangadas de um programa de
melhoramento e também o peso que se deve atribuir a cada carater, separadamente
ou em conjunto (BARBARO, 2006).

Para Sediyama, Teixeira e Reis (2005) os programas de melhoramento
genético de plantas devem enfocar os seguintes caracteres: adaptagéo quanto ao
ciclo; habito de crescimento; altura da planta e da inser¢gdo da primeira vagem,;

acamamento; deiscéncia das vagens; qualidade da semente; adaptagcao quanto ao



nivel de fertilidade do solo; resisténcia a doengas e pragas; aspectos qualitativos;
toleréncia a herbicida; produtividade e periodo juvenil longo.

Os métodos de conducgéo de populagdes segregantes sado classificados em
duas categorias distintas. A primeira € aquela que nao separa as fases de endogamia
e selecdo, e a partir de F2 quando existe variabilidade, inicia-se a selecdo, que
continua no decorrer das sucessivas geragdes de endogamia. A segunda categoria é
aquela que separa essas duas fases, sendo que a selecao somente € iniciada apos a
maioria dos locos estarem em homozigose (RAMALHO et al., 2012).

Cada método leva a alteragdes na constituicdo genética da populagéo, ndo sé
pelo efeito de amostragem, mas, principalmente, pelas intensidades variaveis que as
selegdes natural e artificial atuam (FEHR, 1987; RAMALHO; SANTOS;
ZIMMERMANN, 1993; RODRIGUES; SANTOS, 2006). Nesse contexto, & importante
identificar o método de conducdo da populacdo segregante que libera maior
variabilidade para assegurar maior sucesso com a selegéo de linhagens.

A selecao pode ser definida como sendo o processo natural ou artificial em que
os individuos mais bem adaptados deixam um maior numero de descendentes, sendo
que na selegao artificial, o melhorista deve avaliar diversos caracteres desejaveis
simultaneamente (DESTRO; MONTALVAN, 1999).

Para a tomada de decisdo sobre qual método de condugao utilizar, o melhorista
deve observar cuidadosamente qual € mais adequado a seus objetivos e ao tempo
desejado para a obtencao das linhagens, além de avaliar outros fatores que tém
influéncia direta, como a herdabilidade dos caracteres sob selecéo, a adequabilidade
dos ambientes para selecado e, principalmente, a quantidade de recursos e infra-
estrutura disponiveis (FEHR, 1987; FOUILLOUX; BANNEROT, 1988).

2.3.1. Bulk

O método bulk, também conhecido como método da populacgéo, foi inicialmente
proposto pelo melhorista Nilson-Ehle, em 1908 na Suécia, a partir de trabalhos
realizados na Swedish Seed Association (SSA), em Svalof, Suécia, com a cultura do
trigo (JENSEN, 1978; FEHR, 1987).



Na literatura ha varios relatos da utilizacdo desse método (ALLARD,1971;
BOREM; MIRANDA, 2009; FEHR, 1987). Em espécies autégamas, na cultura da soja
(COOPER, 1990), feijao (GONCALVES et al., 2001; RAMALHO et al., 2012) e trigo
(CRUZ; CARVALHO; FEDEREZZI, 1983).

Além da simplicidade e facilidade de conducgao, o método bulk permite avancar
varias populagdes com um grande numero de individuos ao mesmo tempo. A
condugao da populacéao inicia-se a partir da geragcao F2, em que as plantas sao
colhidas em conjunto e suas sementes misturadas e, entdo, uma amostra é retirada
para a obtengao da populagéo na geracgéo F3. Esse processo é repetido até a geragao
Fs ou Fs, quando a maioria dos locos estiver em homozigose, entdo ocorre a abertura
do bulk, onde sdo obtidas as familias a partir de plantas individuais, que serao
avaliadas e selecionadas em experimentos com repeticdes (RAMALHO et al., 2012;
BOREM; MIRANDA, 2009).

As vantagens desse método estao relacionadas com a facilidade de condugéo,
pois ndo sao necessarias anotagdes de toda a genealogia nem colheita individual de
plantas, a ndo ser na ultima geragao de condugao da populagdo, economia da méao-
de-obra, baixo custo, possibilidade de condugdo de um grande numero de
populagdes, e aumento da proporcao de individuos mais adaptados e competitivos,
além do efeito da selecdo natural (ALLARD, 1971).

Dentre as desvantagens, podem ser citadas: a impossibilidade de uso da casa
de vegetagao para acelerar o processo, e riscos de perdas de genoétipos desejaveis
com baixa capacidade de competicdo (BOREM, 1997) Entretanto, a principal
desvantagem diz respeito ao problema de amostragem, isto &, perda de combinagdes
genotipicas devido a deficiéncia na amostra utilizada nos subsequentes avangos das
geracdes. Segundo Kervella e Fouilloux (1992), a perda por amostragem no método
bulk é grande, especialmente nas geragdes mais avangadas, quando ha grande
variacdo no numero de descendentes produzidos por planta.

Assim, o método bulk baseia-se na associagdo entre a capacidade de
competicdo ou agressividade dos individuos, onde nas geracdes segregantes existe
uma competicéo, devido a pressao de selecao natural, havendo pequena ou nenhuma
selegao artificial (BOREM, 1997).



A selecdo natural, dependendo da caracteristica pode atuar na direcéo
desejada dos melhoristas, contribuindo para a manutengcdo dos individuos mais
adaptados, com maior produgao de graos. Tem-se questionado, no entanto, se a agao
da selecdo natural se da realmente no sentido desejado (RAMALHO; ABREU;
SANTOS, 2001; RODRIGUES, 2004).

2.3.2. Bulk com sele¢ao em F3 ou bulkF3

No método bulk, uma das modificagdes normalmente realizadas € a selecao a
cada geragao para os varios caracteres de interesse no melhoramento. Nesse caso,
0 método passa a ser denominado de bulk com selegéo.

O método bulk com selecao ou dentro de familias foi proposto inicialmente por
Frey (1954) e associa os métodos genealdgico e da populagdo (RAMALHO et al.,
2012). Com isso, esperava-se diminuir o problema de amostragem e, também, tornar
0 método genealdgico mais barato e menos trabalhoso (RAPOSO; RAMALHO;
ABREU, 2000).

O principio do método bulk com selegcdo consiste na colheita de plantas
individuais nas gerag¢des F2 ou F3, na qual cada planta originara uma familia, sendo
que as sementes provenientes de cada familia serdo utilizadas para a obtencao da
geracao seguinte (RAMALHO et al., 2012).

A principal vantagem desse método € a diminuicdo do problema com
amostragem que ocorrem no bulk, como relatado anteriormente. Essa reducéo €
devido ao fato de que no decorrer das sucessivas autofecundacodes, a variabilidade
dentro da linha vai sendo liberada, e consequentemente € requerido um aumento do
numero de individuos por familia (RAMALHO et al., 2012). Outra vantagem € o fato
de que a selecao nao é feita visualmente, mas sim, baseando-se na performance
média das melhores familias, e a selecao natural atua apenas dentro das familias.
Porém, a unica desvantagem € o grande trabalho envolvido na avaliagao das familias
(CASTANHEIRA, 2001).

O método bulk com selecdo em F3 é frequentemente utilizado na maioria dos
programas com a cultura do feijoeiro (RAMALHO et al., 2012). Alguns trabalhos tém

sido realizados para verificar a eficiéncia desse método nesta cultura, baseando-se
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na produtividade de grdos (URREA; SINGH, 1994; RAPOSO; RAMALHO; ABREU,
2000), na resisténcia a doengas (COSTA; RAVA; ZIMMERMANN, 2002) e no teor de
proteina (SILVA et al., 2008). De modo geral, os resultados apontam para uma maior
eficiéncia do método bulk dentro de familias F3, principalmente para os caracteres de
baixa herdabilidade como produtividade de grédos (COSTA; RAVA; ZIMMERMANN,
2002; BRITO, 2010; PONTES JUNIOR, 2012).

Comparando os métodos de condugao de populagdes segregantes bulk, bulkFs
e descendente de uma unica semente (SSD), quanto a eficiéncia na obtencao de
linhagens de feijoeiro-comum, visando a produtividade de graos e maior teor de fibra,
Silva et al. (2013) concluiram que o método bulkFs foi o melhor e mais eficiente método
na obtencao de progénies, com base nos resultados do ganho genético.

Na cultura da soja, sdo escassos e antigos os trabalhos que visam a eficiéncia
do método bulk com selegcdo em F3. Voicht e Weber (1960), comparando o método
genealdgico, bulk e bulk F2 e F3, constataram que o método bulk F2 e F3foram os que
apresentaram os melhores desempenhos médios e a maior proporg¢ao de familias com

performance superior a testemunha.

2.4. Analise Multivariada

A anadlise multivariada se refere a todas as técnicas estatisticas que analisam
multiplas medidas sobre individuos ou objetos de investigagdo simultaneamente.
Desta forma, qualquer analise simultaneamente de mais que duas variaveis, pode ser
considerada como multivariada. Algumas técnicas multivariadas podem fornecer uma
quantidade maior de informagdo, que para algumas finalidades, pode nao ser
fornecida pelo uso de analises univariadas (HAIR et al., 2009).

Os métodos de andlise de dados multivariados permitem um estudo global de
variaveis, colocando em evidéncia as ligagdes, semelhancgas ou diferengas entre elas,
perdendo o minimo de informagao. A grande vantagem de analisar simultaneamente
as informacodes de todas as variaveis respostas, esta na interpretagcado do conjunto de
dados, levando em conta as correlagdes existentes entre elas (SARTORIO, 2008).

De acordo com Hair et al. (2009), as variaveis nos métodos multivariados,

devem ser aleatdrias e inter-relacionadas, de tal forma que seus diferentes efeitos nao
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sejam interpretados significativamente de forma separada. Deste modo, s&o
classificadas em variaveis dependentes e independentes. Na técnica de dependéncia
a variavel é identificada como dependente e explicada por outras variaveis conhecidas
como variaveis independentes, tendo como exemplo a analise discriminante, analise
conjunta, analise de correlagdo canbnica, analise multivariada de variancia e
regressao multipla. Por outro lado, a técnica de interdependéncia envolve a analise
simultanea de todas as variaveis no conjunto, sem definir se a variavel é independente
ou dependente. Exemplos dessa técnica: analise de agrupamentos, analise de
componentes principais, analises de correspondéncia e analise fatorial (HAIR et al.,
2009).

No melhoramento genético, os métodos multivariados tém sido aplicados em
diversas areas, como na selecao de gendtipos (SANTOS et al, 2000; BENIM et al.,
2003; VIANNA et al., 2013; DALLASTRA et al., 2014) na e diversidade genética
(RIGON et al., 2012; SALIMI et al., 2012; VILELLA et al., 2014).

Constituem-se em ferramentas de grande utilidade, por conseguir unificar
multiplas informagdes de um conjunto de caracteres de interesse no melhoramento
genético (FONSECA et al., 2006; CRUZ; CARNEIRO; REGAZZI, 2014).

2.4.1. Analises de componentes principais

A analise de componentes principais foi originalmente descrita por Pearson
(1901) e posteriormente aplicada em diversas areas da ciéncia por Hotelling (1933) e
1936 tendo por objetivo simplificar a descricdo de um conjunto de variaveis inter-
relacionadas (FERREIRA, 2011).

A analise consiste em transformar um conjunto original de variaveis em outro
de dimensao menor ou equivalente, mantendo o maximo da informagdo em um menor
numero de componentes. Onde cada componente principal € uma combinagao linear
das variaveis originais, independentes entre si e estimados com o propdsito de reter,
em ordem de estimagao, o maximo da informagao em termos de variancia total contida
nos dados originais (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011). Segundo Ferraudo (2010)
a variancia é a medida que quantifica a informacéo explicada por cada componente

principal.
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A importancia relativa de um componente € avaliada pela percentagem da
variancia total que ele explica. As variancias dos componentes principais sao 0s
autovalores e os coeficientes das equacgdes lineares de cada componente principal
que transforma os dados originais sdo denominados autovetores. O primeiro autovalor
a ser determinado correspondera a maior porcentagem da variabilidade total presente
e assim sucessivamente. Ja, os autovetores sdo os resultados da participacado das
variaveis originais em cada componente, que ditam a importancia relativa de cada
variavel juntamente com seus respectivos sinais, positivos ou negativos, indicando a
relagédo direta ou inversamente proporcional em relagdo aos componentes principais
(MUNIZ et al., 2014).

A genética quantitativa tem mostrado trés direcionamentos para uso dos
componentes principais (CPs) como ferramenta para visualizar padrbées de variagéao
genética, para definir parametros genéticos a serem estimados e para separar o
numero original de variaveis até um conjunto menor de componentes principais
fenotipicos e, entéo, estimar os parametros genéticos (KIRKPATRIC; MEYER, 2004).

E uma técnica estatistica exploratéria muito utilizada na compreensao e inter-
relacionamento entre as variaveis originais (FERRAUDO, 2010). Devido a este fato
tem sido de grande utilidade no melhoramento genético (CRUZ; CARNEIRO, 2003).

2.4.2. Andlise de agrupamento

A analise de agrupamento, em programas de melhoramento genético, tem
como objetivo agregar os gendtipos com base nas caracteristicas que possuem. Os
métodos de agrupamento tém por finalidade separar um grupo original de
observacbes em varios subgrupos, de forma a obter homogeneidade dentro e
heterogeneidade entre os subgrupos, seguindo-se algum critério de similaridade ou
dissimilaridade (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004; HAIR et al., 2009). Segundo
Bertan et al. (2006) estes métodos sdo empregados em grande escala pelos
melhoristas de plantas.

De acordo com Costa et al. (2006), as medidas de distancias mais utilizadas
na identificacdo de genitores para a hibridagdo sao as distancias euclidianas e a de

Mahalanobis; as primeiras sdo recomendadas nos casos em que as unidades para o
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calculo sejam escores de componentes principais ou de variaveis candnicas, e a
distancia euclidiana média é preferida em razdo do numero de variaveis.

Existem inumeros métodos de agrupamento, que se distinguem pelo tipo de
resultado a ser fornecido e pelas diferentes formas de definir a proximidade entre os
individuos diante a formagao de um grupo ou entre dois grupos quaisquer (CRUZ;
CARNEIRO; REGAZZI, 2014). Dentre os métodos destacam-se os métodos
hierarquico e os né&o-hierarquico. O método hierarquico pode ser executado pelo
método de aglomeragdo e divisdo. Os resultados de ambos os procedimentos
hierarquicos podem ser dispostos em um diagrama de duas dimensdes conhecido
como dendrograma, nos quais 0s objetos sdo agrupados de acordo com suas
similaridades. O método nao-hierarquico difere do hierarquico na quantidade de
classes formadas, a qual € determinada antes da realizagao da analise, com o objetivo
de minimizar a variabilidade dentro do conjunto e maximizar a variabilidade entre os
conjuntos (PITTA et al., 2010).

Os métodos hierarquicos mais utilizados séo os de ligacdo simples, ligacao
completa, método n&do ponderado de agrupamento aos pares (UPGMA), método de
Ward, dentre outros. Um método ndo-hierarquico bastante utilizado € o k-médias, que
classifica objetos em numero predefinido de grupos. A medida de similaridade usada
entre os vetores de médias dos grupos pode levar a diferentes formagdes quanto a
composi¢ao e ao numero de objetos dentro de cada grupo. Assim, a escolha dessa
medida deve observar critérios, sendo a distancia euclidiana um dos mais utilizados,

por ser uma métrica completa (HAIR et al., 2009).

3. REFERENCIAS

ALLARD, R. W. Principios de melhoramento genético das plantas. Sdo Paulo: E.
Blucher, 1971. p. 381.

ALMEIDA, L. A,; KIIHL, R. A. S.; ABDELNOOR, R. V. Melhoramento de soja. In:
Simpodsio sobre atualizagcdo em genética e melhoramento de plantas, 5.1997,
Lavras. Anais. Lavras: UFLA, 1997. p. 11-55.



14

BARROS, H. B.; SILVA, A. A.; SEDIYAMA, T. Manejo de planas daninhas. In:
SEDIYAMA, T. (ed.). Tecnologias de produc¢do e usos da soja. Londrina: Mecenas,
2009. p. 314.

BARBARO, I. M. Analises genéticas em populagdes de soja com precocidade e
resisténcia ao cancro da haste. 2006. 75f. Tese (Doutorado em Agronomia) -
Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias de Jaboticabal, Universidade Estadual
Paulista “Julio de Mesquita Filho”, Jaboticabal, 2006.

BENIN, G.; CARVALHO, F. I. F.; OLIVEIRA, A. C.; MARCHIORO, V. S;
LORENCETTI, C.; KUREK, A. J.; SILVA, J. A. G.; CRUZ, P. J.; HARTWIG, |
SCHMIDT, D. A. M. Comparacdes entre medidas de dissimilaridade e estatisticas
multivariadas como critérios no direcionamento de hibridacbes em aveia. Ciéncia
Rural, Santa Maria, v. 33, n. 4, p. 657-662, 2003.

BERTRAM, M. G.; PEDERSEN, P. Adjusting management practices using glyphosate-
resistant soybean cultivars. Agronomy Journal, Madison, v. 96, n. 2, p. 462-468,
2004.

BERTAN, I.; CARVALHO, F. I. F.; OLIVEIRA, A. C.; VIEIRA, E. A.; HARTWIG, I
SILVA, J. A. G.; SHIMIDT, D. A. M.; VALERIO, I. P.; BUSATO, C. C.; RIBEIRO, G.
Comparacgéo de métodos de agrupamento na representagao da distancia morfologica
entre gendtipos de trigo. Revista Brasileira de Agrociéncia, Pelotas, v. 12, n. 3, p.
279-286, 2006.

BOREM, A. Melhoramento de plantas. Vicosa: Editora da UFV, 1997. p. 547.

BOREM, A.; MIRANDA, G. V. Melhoramento de plantas. 5. ed. Vicosa: Editora da
UFV, 2009.p. 529.

BRITO, A. R. T. Variabilidade genética de populacoes de feijoeiro conduzidas por
diferentes métodos. 2010. 96 f. Tese (Doutorado em Genética e Melhoramento de
Plantas) —Universidade Federal de Lavras, Lavras, 2010.

CASTANHEIRA, A. L. M. Marcadores RAPD na avaliagao do potencial de métodos
de conducao de populagdo segregante de feijao. 2001. 76 p. Dissertacao
(Mestrado em Genética e Melhoramento de Plantas) - Universidade Federal de
Lavras, Lavras, 2001.



15

CELERES. 10° levantamento de adogdo da biotecnologia no Brasil, safra
2014/15. 2014.p.13. Disponivel em:< http://celeres.com.br/ic15-05-projecao-de-safra-
soja-maio-2015/#.pdf > Acesso em 23 Maio. 2015.

CONAB - Companhia Nacional de Abastecimento. Acomp. Safra Bras. Graos, v.2
- Safra 2014/15, n.8 - Oitavo Levantamento, Brasilia, p. 1-118, maio. 2015. -Disponivel
em: <http://www.conab.gov.br>. Acesso em: 23 maio. 2015.

COOPER, R. L. Modified early generation testing procedure for yield selection in
soybean. Crop Science, Madison, v. 30, p. 417-419, 1990. Disponivel em:
<http://dx.doi.org/10.2135/cropsci1990.0011183X003000020037>.

COSTA, J. G. C,; RAVA, C. A,; ZIMMERMANN, F. J. P. Comparagéao da eficiéncia de
métodos de selegcdo em geragdes segregantes de feijoeiro-comum considerando a
resisténcia a antracnose e rendimento. Ciéncia Agrotécnica, Lavras, v. 26, n. 2, p.
244-251, 2002.

COSTA, M. M.; MAURO, A. O.; UNEDA-TREVISOLI, S. H.; ARRIEL, N. H. C;
BARBARO, I. M.; MUNIZ, F. R. S. Ganho genético por diferentes critérios de selecéo
em populagdes segregantes de soja. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, Brasilia, v.
39, n. 11, p. 1095-1105, 2004.

COSTA, M. N.; PEREIRA, W. E.; ALCANTARA BRUNO, R. L.; FREIRE, E. C;
NOBREGA, M. B. M.; MILANI, M.; OLIVEIRA, A. P. Divergéncia genética entre
acessos e cultivares de mamoneira por meio de estatistica multivariada. Pesquisa
Agropecuaria Brasileira, Brasilia, v.41, n.11, p.1617-1622, nov. 2006.

CRUZ, C. D.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos Biométricos Aplicados ao Melhoramento
Genético: v. 2. Vigosa: UFV, 2003. p. 585.

CRUZ, C. D.; CARNEIRO, P.C. S.; REGAZZI, A. J. Modelos Biométricos aplicados
ao melhoramento genético. 3. ed. Vigosa: UFV, v. 2, 2014. p. 688.

CRUZ, C. D.; FERREIRA, F. M.; PESSONI, L. A. Biometria aplicada ao estudo da
diversidade genética. Visconde do Rio Branco: Suprema, 2011. p. 620.

CRUZ, C. D.; REGAZZI, A. J.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados
ao melhoramento genético. 3. ed. Vigosa: UFV, v.1, 2004. p. 480.



16

CRUZ, P. J.; CARVALHO, F. I. F.; FEDERIZZI, L. C. Efeitos de popula¢gdes e métodos
de selegcdo aplicados em geragao segregante de trigo. Pesquisa Agropecuaria
Brasileira, Brasilia, v.18, n.5, p.533-541, 1983.

DALLASTRA, A.; UNEDA-TREVISOLI, S. H.; FERRAUDO, A. S.; MAURO, A. O.
Multivariate approach in the selection of superior soybean progeny which carry the RR
gene. Revista Ciéncia Agronémica, Fortaleza, v. 45, n. 3, p. 588-597, 2014.

DALL’AGNOL, A. Sem medo de competir. Agroanalysis, Rio de Janeiro, v. 22, n. 2,
p. 42-43, 2002.

DESTRO, D.; MONTALVAN, R. Melhoramento genético de plantas. Londrina: Uel,
1999. p. 818.

DI MAURO, A. O.; OLIVEIRA, R. C.; MARCONDES, A. F.; SEDIYAMA, T. Ganho
genético por selegdo em linhagens de soja. Revista Ceres, Vicosa, v. 47, n. 270, p.
135- 144, 2000.

FERRAUDO, A. S. Técnicas de Analise Multivariada — uma introdugao.
Treinamento. Jaboticabal, SP, 2010.

FERREIRA, D. F. Estatistica Multivariada. 2. ed. Lavras: Ufla, 2011. p. 676.

FEHR, W. R. Principles of cultivar development. New York: MacMillan, 1987. p.
525.

FOIULLOUX, G.; BANNEROT, H. Selection methods in the common bean (Phaseolus
vulgaris L.). In: GEPS, P. Genetic resources of phaseolus beans. Dordrecht: Kluwer
Academic, 1988. p. 503-541.

FONSECA, A. F. A.; SEDIYAMA, T.; CRUZ, C. D.; SAKAIYAMA, N. S; FERRAO, M.
A. G.; FERRAO, R. G.; BRAGANCA, S. M. Divergéncia genética em café conilon.
Pesquisa Agropecuaria Brasileira, Brasilia, v. 41, n. 4, p. 599-605, 2006.

FREY, K. J. The use of F2 lines in predicting the performance of F3 selections in two
barley crosses. Agronomy Journal, Madison, v. 46, n. 12, p. 541-544, 1954.



17

GAZZIERO, D. L. P.; PRETE, C. E. C. Resisténcia é a questao. Revista Cultivar,
Pelotas, v. 6, n. 60, p. 22-24, 2004.

GONGCALVES, F. M. A.; RAMALHO, M. A. P.; ABREU, A. F. B. Natural selection in
four common bean traits. Crop Breeding and Applied Biotechnology, Londrina, v.1,
n. 3, p. 213-220, 2001.

HAIR, J. F.; BLACK, W.; BABIN, B.; ANDERSON, R. E.; TATHAM, R. L. Analise
Multivariada de dados. Editora Bookman, Porto Alegre, 62 ed., 2009. p. 688.

HOTELLING, H. Review of the triumph of mediocrity in business, by Horace Secrist.
Journal of American Statistical Association, London, v. 28, p. 463-5, 1933.

JAMES, C. Global Status of Commercialized Biotech/GM Crops: 2014. ISAAA
Disponivel em: http://www.isaaa.org/resources/publications/briefs/49/ Acesso em: 20
abril, 2015.

JENSEN, N. F. Composite breeding methods and the DSM system in cereals. Crop
Science, Madison, v. 18, p. 622-626, 1978.

KERVELLA, J.; FOUILLOUX, G. A. A theoretical study of the bulk breeding method 1.
Importance and consequences of losses due to sampling. Euphytica, WWageningen, v.
60, n. 3, p. 185- 195, 1992.

KIRKPATRICK, M.; MEYER, K. Direct estimation of genetic principal components:
Simplified analysis of complex phenotypes. Genetics, Austin, v. 168, p. 2295-2306,
2004. Disponivel em: <http://dx.doi.org/ 10.1534/genetics.104.029181>.

LEITAO, F. O.; MEDEIROS, J. X.; THOME, K. M.; CARVALHO, J. M.; BRISOLA, M.
V. Cultivo de soja transgénica no estado de Mato Grosso: fatores propulsores e
limitativos. Revista de Economia Agricola, Sdo Paulo, v. 57, n. 1, p. 61-74, 2010.

MATSUO, E.; SEDIYAMA, T.; CRUZ, C. D.; SILVA, A. A.; OLIVEIRA, R. C. T,
NOGUEIRA, A. P. O.; TANCREDI, F. D. Resisténcia de genétipos de soja ao herbicida
glyphosate. Planta Daninha, Vigosa, v. 27, p. 1063-1073, 2009.



18

MENEGATTI, A. L. A.; BARROS, A. L. M. Analise comparativa dos custos de produgao
entre soja transgénica e convencional: um estudo de caso para o Estado do Mato
Grosso do Sul. Revista de Economia e Sociologia Rural, Brasilia, v.45, n.1, p.163-
183, 2007.

MIRANDA, D. M. Bioensaios na detec¢ao e quantificagdo de sementes de soja
geneticamente modificada resistente ao glifosato em amostras convencionais
de sementes. 2004. 44f. Dissertacdo (Mestrado em Ciéncia e Tecnologia de
sementes) Faculdade de Agronomia “Eliseu Maciel”, Universidade Federal de Pelotas,
Pelotas, 2004.

MOLDES, C. A. Resposta de enzimas antioxidantes a aplicagcao do herbicida
gifosato em variedades de soja transgénica e ndo transgénica. 2006.Tese
(Doutorado) Escola Superior de Agricultura “Luiz de Queiroz”, Universidade de Séo
Paulo, Piracicaba, 2006.

MUNIZ, C. A. S. D.; QUEIROZ, S. A.; MASCIOLI, A. S.; ZADRA, L. E. F. Anélise de
components principais para caracteristicas de crescimento em bovinos de corte.
Semina: Ciéncias Agrarias, Londrina, v. 35, n. 3, p.1569-1576, 2014.

NOGUEIRA, A. P. O.; SEDIYAMA, T.; OLIVEIRA, R. C. T.; GLASENAPP, J. S.
Caracteres qualitativos. In: SEDIYAMA, T. Melhoramento Genético da Soja.
Londrina: Mecenas, 2015, p. 33-56.

PADGETTE, S. R.; KOLACZ, K. H.; DELANNAY, X.; RE, D. B.; LAVALLEE, B. J;
TINIUS, C.; RHODES, W. K.; OTERO, Y. I|.; BARRY, G. F.; EICHHOLTZ, D. A;;
PESCHKE, V. M.; NIDA, D. L.; TAYLOR, N. B.; KISHORE, G. M. Development,
identification, and characterization of a glyphosate-tolerant soybean line. Crop
Science, Madison, v. 35, p. 1451-1461, 1995.

PEARSON, K. On lines and planes of closest fit to system of point in space.
Philosophical Magazine, v. 2, n. 6, p. 550-572, 1901.

PITTA, R. M.; BOICA JR, A. L.; JESUS, F.; TAGLIARI, S. R. A. Selecao de Genotipos
Resistentes de Amendoinzeiro a Anticarsia gemmatalis Hubner (Lepidoptera:
Noctuidae) com Base em Analises Multivariadas. Neotropical Entomology, Londrina,
v. 39, n. 2, p. 260-265, 2010. Disponivel em: <http://dx.doi.org/10.1590/S1519-
566X2010000200018>.



19

PONTES JUNIOR, V. A. Potencial genético e estabilidade de familias de feijoeiro-
comum obtidas por diferentes métodos de melhoramento. 2012. 96f. Dissertagcao
(Mestrado) Universidade Federal de Goias, Goias, 2012.

RAMALHO, M. A. P.; ABREU, A. F. B.; SANTOS, J. B. Melhoramento de espécies
autégamas. In: NASS, L. L.; VALOIS, A. C. C.; MELO, I. S. de; VALADARES- INGLIS,
M. C. (Ed.). Recursos genéticos e melhoramento de plantas. Rondonopolis:
Fundagdo MT, 2001. p. 201-230.

RAMALHO, M. A. P.; SANTOS, J. B.; ZIMMERMANN, M. J. Genética quantitativa
em plantas autégamas: aplicagoes ao melhoramento do feijoeiro. Goiania:
Universidade Federal de Goias, 1993. p. 271.

RAMALHO, M. A. P.; SANTOS, J. B.; ABREU, A. F. B.; NUNES, J. A. R. Aplicagoes
da genética quantitativa no melhoramento de plantas autégamas. Lavras: Editora
UFLA, 2012. p. 522.

RAPOSO, F. V. Comparagcdo de métodos de conducdao de populagao
segregantes na cultura do feijoeiro. 1999. 73 f. Dissertacdo (Mestrado em Genética
e Melhoramento de Plantas) —Universidade Federal de Lavras, Lavras, 1999.

RAPOSO, F. V.; RAMALHO, M. A. P.; ABREU, A. F. B. Comparacao de métodos de
conducao de populacbes segregantes de feijoeiro. Pesquisa Agropecuaria
Brasileira, Brasilia, v. 35, n. 10, p. 1991-1997, 2000.

REIS, E. F.; REIS, M. S.; CRUZ, C. D.; SEDIYAMA, T. Comparacao de procedimentos
de selecdo para produgao de grédos em populagdes de soja. Ciéncia Rural, Santa
Maria, v. 34, n. 3, p. 685-692, 2004.Disponivel em: <http://dx.doi.org/10.1590/S0103-
84782004000300006>.

REDDY, K.N. Glyphosate-resistant soybean as a weed management tool:
opportunities and challenges. Weed Biology and Management, Japan, v. 1, n. 4,
p.193-203, 2001.

RIGON, J. P. G.; CAPUANI, S.; BRITO NETO, J. F.; ROSA, G. M.; WASTOWSKI, A.
D.; RIGON, C. A. G. Dissimilaridade genética e analise de trilha de cultivares de soja
avaliada por meio de descritores quantitativos. Revista Ceres, Vigosa, v. 59, n. 2, p.
233-240, 2012.



20

RIZZARDI, M.A.; FLECK, N.G.; AGOSTINETTO, D.; BALBINOTE JR, A.A. Acéo de
herbicidas sobre mecanismos de defesa das plantas aos patdégenos. Ciéncia Rural,
Santa Maria, v. 33, n. 5, p. 957-965, 2003.

RODRIGUES, T. B. Efeito da selecao natural em alelos microssatélites (SSR) do
feijoeiro e associagdo com QTLs de caracteres agronémicos. 2004. 90 f.
Dissertacdo (Mestrado em Genética e Melhoramento de Plantas) - Universidade
Federal de Lavras, Lavras, 2004.

RODRIGUES, T. B.; SANTOS, J. B. Effect of natural selection on common bean
(Phaseolus vulgaris) microsatellite alleles. Genetics and Molecular Biology, Ribeirao
Preto, v. 29, n. 2, p. 345-352. 2006.

ROSADO, A. M.; ROSADO, T. B.; RESENDE JUNIOR, M. F. R.; BHERING, L. L;
CRUZ, C. D. Ganhos genéticos preditos por diferentes métodos de selecdo em
progénies de Eucalyptus urophylla. Revista Pesquisa Agropecuaria Brasileira,
Brasilia, v. 44, n. 12, p. 1653-1659, dez. 2009.

SALIMI, S.; LAHUJI, H. S.; ABADI, G. M.; SALIMI, S.; MORADI, S. Genetic diversity in
soybean genotypes under drought stress condition using factor analysis and cluster
analysis. World Applied Sciences Journal, Dubai, v. 16, n. 4, p. 474-478, 2012.

SANTOS, R. C.; MOREIRA, J. A. N.; FARIAS, R. H.; DUARTE, J. M. Classificagao de
gendotipos de amendoim baseada nos descritores agromorfolégicos e isoenzimaicos.
Ciéncia Rural, Santa Maria, v. 30, n. 1, p. 55-59, 2000.

SARTORIO, S. D. Aplicagbes de técnicas de analise multivariada em
experimentos agropecuarios usando o software R. 2008. 130f. Dissertacao
(Mestrado) — Escola Superior de Agricultura Luiz de Queiroz, Universidade de S&o
Paulo, Piracicaba, 2008.

SEDIYAMA, T. Melhoramento Genético da Soja. Londrina: Mecenas, 2015, p. 353.

SEDIYAMA, T.; TEIXEIRA, R. C.; BARROS, H. B. Origem, Evolugao e importancia
econdmica. In: SEDIYAMA, T. Tecnologias de producgao e usos da soja. Londrina
Mecenas, 2009. p.1-5.

SEDIYAMA, T.; TEIXEIRA, R. C.; REIS, M. S. Melhoramento da soja. In: BOREM, A.
(Ed.) Melhoramento de espécies cultivadas. Vigosa: Ed. UFV, 2005. p. 969.



21

SILVA, A. C. F.; MELO, P. G. S.; MELO, L. C.; BASSINELLO, P. Z.; PEREIRA, H. S.
Eficiéncia de métodos de melhoramento para teor de fibra e produtividade de gréos
em progénies de feijoeiro-comum. Bragantia, Campinas, v. 72, n. 4, p. 326-331, 2013.

SILVA, G. F. O.; MELO, P. G. S.; MELO, L. C.; BASSINELLO, P. Z.; DEL PELOSO,
M. J.; FARIA, L. C. Efficiency of methods for conducting segregating populations in the
breeding of commom beans for protein quality. Crop Breeding and Applied
Biotechnology, Vicosa, v. 8, p. 149 -154, 2008.

SILVA, J.W.; CUNHA, J. L. X. L.; CARVALHO, I. D. E. COSTA, K. D. S.; SANTOS, P.
R. S.; FERREIRA, D. F. Simulagdo do numero ideal de individuos no método bulk em
autégamas. Agropecuaria cientifica no semiarido, Campina Grande, v. 10, n. 2,
2014.

URREA, C. A.; SINGH, S. P. Comparison of mass, F2 — derived family, and single-
seed-descent selection method in an interracial population of common bean.
Canadian Journal of Plant Science, Ottawa, v. 74, n. 3, p. 461-464, 1994.

VENCOVSKY. R. Heranca quantitativa. In: PATERNIANI, E; VIEGAS, G. P.
Melhoramento e produgao do milho. 2. Ed. Campinas: Fundagao Cargill, 1987. p.
137-214.

VILLELA, O. T.; UNEDA-TREVISOLI, S. H.; SILVA, F. M; JUNIOR, L. S. B; DI MAURO,
A. O. Genetic divergence of roundup ready (RR) soybean cultivars estimated by
phenotypic characteristics and molecular narkers. African Journal of Biotechnology,
Kenya, v.13, n. 26, p. 2613-2625, 2014.

VIANNA, V. F.; UNEDA-TREVISOLI, S. H.; DESIDERIO, J. A.; SANTIAGO, S
CHARNAI, K., FERREIRA JUNIOR, J. A.; FERRAUDO, A. S.; MAURO, A. O. The
multivariate approach and influence of characters in selecting superior soybean
genotypes. African Journal of Biotechnology, Kenya, v. 8, p. 4162-4169, 2013.

VOIGHT, R. L.; WEBER, C. R. Effectiveness of selection methods for yield in sobyean
crosses. Agronomy Journal, Madison, v. 52, n. 9, p. 169-171, 1960.

ZIMMERMANN, M. J. O.; CARNEIRO, J. E. S.; DEL PELOSO, M. J.; COSTA, J. G.
C.; RAVA, C. A,; SARTORATO, A.; PEREIRA, P. A. A. Melhoramento genético e
cultivares. In: ARAUJO, R. S.; RAVA, C. A.; STONE, L. F.; ZIMMERMANN, M. J. O.
(Ed.). Cultura do feijoeiro comum no Brasil. Piracicaba: Potafos, 1996. p. 223-273.



22

WRICKE, G.; WEBER, W. E. Quantitative genetics and selection in plant breeding.
Berlin: Walter de Gruyter, 1986. p. 395.



23

CAPITULO 2 - COMPARAGAO DE DUAS ESTRATEGIAS DE CONDUGAO EM
POPULAGOES SEGREGANTES DE SOJA PORTADORAS DO
GENE RR

RESUMO - Diversas estratégias de condugdo de populagdes tém sido
empregadas nos programas de melhoramento, visando obtengao de linhagens com
caracteristicas agronémicas superiores. O sucesso dos programas de melhoramento
genético depende dos procedimentos de selegdo que possibilitam um maior ganho
genético e dos métodos de melhoramento adotados para a condugéo das populagdes
segregantes. O trabalho foi realizado com o objetivo de avaliar a eficiéncia do método
bulk com selecdo em F3, (bulkF3) em relagdo ao método tradicional bulk, para as
caracteristicas de interesse agronémico no melhoramento genético da soja, bem
como comparar qual estratégia de selecdo € mais eficiente em termos de ganho
genético. Para a realizagao do trabalho foram utilizadas 20 populagdes segregantes,
conduzidas por dois métodos, o bulk e o bulk com sele¢cdo (bulkF3), as quais
originaram as respectivas familias nas geragoes Fs, F4 e Fs. Foram selecionadas 60
melhores familias de cada método, de acordo com a performance meédia agronémica.
O delineamento utilizado foi de blocos aumentados. Foram avaliadas as seguintes
caracteristicas agronémicas: altura da inser¢cao da primeira vagem (AlV), altura da
planta na maturidade (APM), numero de ramos (NR), nimero de vagens por planta
(NV), peso de cem sementes (PCS) e produgédo de grdos (PROD). Para efeito de
comparagao dos métodos, foram utilizadas as estimativas dos componentes
genéticos, ganho genético e predigao dos valores genéticos, calculados via modelos
mistos (REML e BLUP). Os resultados demonstraram que ha variabilidade entre as
familias dentro de cada método, e os métodos de conducgio adotados foram distintos
na obtencdo das familias, ou seja, ndo houve concordancia no comportamento das
familias entre as geragdes e os métodos. De maneira geral, o método de selegéo
bulkF3 apresentou maior ganho genético e o maior limite inferior do intervalo de
confianga em Fs para as caracteristicas PROD, AlIV, APM, NR e NV. As familias
obtidas pelo método bulkF3, apresentaram no final do processo seletivo (geragao Fs),
familias mais produtivas, com menor porte, maior numero de ramos, vagens e peso
de cem sementes O método bulkF3 mostrou-se uma estratégia de conducgao eficiente
para a selecdo no melhoramento genético de soja, quando comparado com o método
bulk tradicional.

Palavras-chaves: ganho genético, Glycine max, métodos de melhoramento, modelo
misto.
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1. INTRODUGAO

A soja (Glycine max (L.) Merrill) € considerada uma cultura de grande
importancia econémica ao nivel mundial. O Brasil € o segundo maior produtor dessa
leguminosa, com uma produgédo de 95,07 milhdes toneladas no ultimo ano agricola
(CONAB, 2015). Neste contexto, a maior parte dessa produgao foi devido ao cultivo
de soja geneticamente modificada, que produziu 94,73 milhdes de toneladas, e
ocupou uma area de 31,41 milhdes de hectares e produziu (CELERES, 2015).

O crescimento da produgédo da soja no Brasil, € devido principalmente, aos
esforgos dos programas de melhoramento genético de plantas (BOREM; MIRANDA,
2009; RAMALHO et al., 2012), os quais tém proporcionado a melhoria de diversas
caracteristicas de interesse agrondmico, como por exemplo, aumento da
produtividade, resisténcia ao acamamento, adaptabilidade as diferentes regides
edafoclimaticas, tolerancia aos herbicidas, resisténcia as principais pragas e doengas.

O sucesso dos programas de melhoramento genético depende dos
procedimentos de selegao que possibilitam um maior ganho genético e dos métodos
de melhoramento adotados para a condugao das populagdes segregantes, bem como
a eficiente exploragédo da variabilidade genética liberada ao longo das geragdes e o
quanto desta variabilidade é devido a diferenga genética ou ambiental (RAPOSO;
RAMALHO; ABREU, 2000; RAMALHO et al., 2012).

Diversas estratégias de conducdao e selegdo de populagdes tém sido
empregadas nos programas de melhoramento, visando obtenc¢do de linhagens com
caracteristicas agronémicas superiores (FEHR, 1987; MARTIN; GERALDI, 2002;
BOREM; MIRANDA, 2009; RAMALHO et al., 2012). Desta forma, a estimativa de
parametros genéticos, como herdabilidade, ganho genético e componentes da
variancia, se tornam de suma importancia para o direcionamento de programas de
melhoramento para obtencdo de genétipos promissores (BARBARO, 2006).

Métodos tradicionais de melhoramento de plantas autdgamas s&o utilizados para
desenvolver novas cultivares de soja, por meio da formagao, conducao e selecao dos
gendtipos. Dentre os métodos de condugéo das populagdes segregantes destaca-se
o método bulk, que é comumente utilizado nos programas de melhoramento genético

devido a sua simplicidade, facilidade na conducao das populagdes, rapidez e baixo
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custo. Entretanto, apresenta como desvantagem a perda de progénies promissoras
de uma geragdo para outra devido a deficiéncia na amostragem, utilizadas nos
subsequentes avancos das geragbes (ALLARD, 1971; RAMALHO et al., 2012).
Visando contornar esse impasse, Frey (1954) propés o método bulk com a seleg¢ao de
familias F2 ou F3, onde séo realizadas sele¢des, a cada geragdo, para as varias
caracteristicas de interesse no melhoramento. O método consiste na colheita de
plantas individuais na geragdo F3, onde cada planta origina uma familia, as quais
serao utilizadas para formar a geracao seguinte.

O método bulk com selegdo em F3, segundo Ramalho, Abreu e Santos (2001) e
Silva (2009), traz a vantagem de nessa geragao ser explorado 1,5 da variancia aditiva,
aumentando, assim, o seu aproveitamento em 50%, sendo mais vantajoso do que
familias em F2.

Esse método é frequentemente utilizado na maioria dos programas de
melhoramento com a cultura do feijoeiro (RAPOSO; RAMALHO; ABREU, 2000;
COSTA; RAVA; ZIMMERMANN, 2002; SILVA et al., 2008; RAMALHO et al., 2012) e
trigo (WANG et al., 2003). Na cultura da soja sdo escassos e antigos os trabalhos que
comprovam a eficiéncia do método bulk com selecédo em Fs.

Diante do exposto, o trabalho foi realizado com o objetivo de avaliar a eficiéncia
do método bulk com selecédo em F3 (bulkF3) em relagdo ao método tradicional bulk,
para as caracteristicas de interesse agrondémico no melhoramento genético da soja,
bem como comparar qual estratégia de conducao é mais eficiente em termos de ganho

genético.

2. MATERIAL E METODOS

2.1.Local do experimento

Os experimentos foram conduzidos em trés anos agricolas (2011/2012,
2012/2013 e 2013/2014) na Fazenda de Ensino, Pesquisa e Extensado (FEPE), da
Universidade Estadual Paulista “Julio de Mesquita Filho”, UNESP-FCAV- Campus de
Jaboticabal, localizada ao norte do Estado de S&o Paulo, a 21°15’ 22"de latitude sul e

48°18’ 58’de longitude oeste, e altitude aproximada de 595 m. O solo da area
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experimental é classificado como Latossolo Vermelho Eutroférrico Argiloso, com
relevo suavemente ondulado. O clima € do tipo Cwa, segundo a classificacdo de
Kbppen (1948).

2.2.0btencao e condugao das populagoes segregantes

Para a obtencédo das populagbes segregantes, foram realizados cruzamentos
biparentais utilizando como genitores linhagens convencionais, portadores de bons
atributos agronémicos e adaptados as condigdes de cultivo do Estado de Sao Paulo,
pertencentes ao programa de melhoramento genético UNESP/FCAV- Jaboticabal-SP
com cultivares comerciais portadores do gene RR, pertencentes ao grupo Monsoy da
empresa Monsanto. Para a realizagdo do trabalho foram utilizadas 20 populagdes
segregantes, as quais originaram as respectivas familias nas geracdes F3, F4 e Fs
(Tabela 1).

Tabela 1. Genealogia e identificacdo das 60 familias obtidas a partir das 20
populagdes segregantes de soja.

POP ID GENEALOGIA POP ID GENEALOGIA

1 3,4,5 JAB.00-04-1/5A4D 11 33,34,35 JAB.00-05-1/5C3B
x M 8230 RR x M 8336 RR

2 6,7,8 JAB.00-03-3/1H1D 12 36,37,38 JAB.00-05-1/5C3B
xM 7908 RR x M 8360 RR

3 9,10,11 JAB.00-03-3/1H2D 13 39,40,41 JAB.00-05-8/2D3C
x M 8360 RR xM 7211 RR

4 12,13,14 JAB.00-01-21/4M1D 14 42,43,44 JAB.00-05-8/2D3C
x M 8336 RR xM 7636 RR

5 15,16,17 JAB.00-05-5/4A2D 15 45,46,47 JAB.00-05-8/2D3C
xM 7578 RR x M 7908 RR

6 18,19,20 JAB.00-05-5/4A2D 16 48,49,50 JAB.00-05-8/2D3C
x M 7908 RR x M 8336 RR

7 21,22,23 JAB.00-05-5/4A2D 17 51,52,53 JAB.00-06-2/313D
x M 8221 RR x M 8230 RR

8 24,25,26 JAB.00-05-1/5C3B 18 54,55,56 JAB.00-06-2/313D
xM 7211 RR x M 8236 RR

9 27,28,29 JAB.00-05-1/5C3B 19 57,58,59 JAB.00-02-30/1G4A
xM 7639 RR x M 8360 RR

10 30,31,32 JAB.00-05-1/5C3B 20 60,61,62 JAB.00-02-3/6A4D
xM 8211 RR x M 8360 RR

POP: Populagao; ID: identificagdo das familias; Cultivares 1: CD 216 e 2: Vmax
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As familias foram conduzidas da geracgéo F3 até a geracéo Fs por dois métodos
de melhoramento: bulk com sele¢cdo em F3 (bulkF3) e bulk, onde foram selecionadas
60 familias de cada método, de acordo com a performance média agronémica. No
total, foram avaliados 122 tratamentos, sendo 120 familias segregantes (60 familias
provenientes de cada método), e duas testemunhas (Coodetec 216 e Vmax).

O avango das geracgdes utilizando os diferentes métodos de condugdo das
populagdes e a avaliagdo das familias foi realizado em trés anos agricolas 2011/12,
2012/13 e 2013/14.

A condugao destas populacdes segregantes foi realizada de acordo com

Ramalho et al. (2012), conforme esquema da Figura 1.

Geragao F5

Experimento
bulk com
selecdo em F,
(bulkF3)

| |

Geracgao F,
Geracao F,
Geracao F; Geragao Fs

Figura 1. Esquema de conducgao das populagdes segregantes de soja nos métodos
bulkF3 e bulk

Experimento
bulk
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Método bulkF3

Na geracao Fsforam semeadas 1800 plantas, pertencentes as 20 populagdes
segregantes, onde cada populagao continha um numero variavel de linhas a depender
do numero de sementes. Na ocasidao da colheita, foram selecionadas seis plantas
dentro de cada linha, na qual cada planta originou uma familia, sendo que as
sementes provenientes de cada familia foram utilizadas para a obtenc¢ao das geragdes
seguintes (F4 e Fs). A denominacéo deste método é devido a realizagdo do processo
seletivo que ocorre na geracgéao Fs.

Para a comparagao dos métodos de conducéo, foi realizada a selecédo de trés
linhas (familias) de cada populagao, totalizando 360 plantas, das quais foram
selecionadas 60 familias, para que ambos os métodos pudessem ser comparados
com o mesmo numero de familias. Esse procedimento foi repetido no avanco das
geracdes até Fs. Em cada geragao foram selecionadas cerca de 20% das melhores

familias com base na performance agronédmica média.

Bulk

No experimento conduzido pelo método bulk, as plantas foram colhidas em bulk,
ou seja, em conjunto, onde suas sementes foram misturadas, em cada geracéo, desde
Fs até a Fs. Para a semeadura, foi retirado uma amostra de sementes para a obtencao

da geracéao seguinte.

O delineamento experimental utilizado para os dois experimentos foi o de blocos
aumentados de Federer (1956), onde as populagdes foram dispostas em linhas de 5m
de comprimento, espacadas de 0,5m. As testemunhas foram alocadas de forma
intercalar entre as populagbes avaliadas. A semeadura foi realizada no més de
novembro de forma mecanizada, em sulcos, utilizando 300 kg ha™' da férmula 00-20-
20. A densidade de semeadura foi de 20 sementes por metro e todos os tratos
culturais seguiram as recomendacodes técnicas para a cultura da soja (EMBRAPA,
2013).
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2.3.Caracteristicas agronémicas avaliadas

Foram avaliadas as seguintes caracteristicas agronémicas, a partir da selegao
de seis plantas.

- Altura da insercao da primeira vagem (AlV): distadncia em centimetros, entre
a superficie do solo e a inser¢ao da primeira vagem na haste principal;

- Altura da planta na maturidade (APM): distancia compreendida, em
centimetros, da superficie do solo até o ultimo né da haste principal, na ocasiao da
maturacao;

- Numero de ramos (NR): corresponde a contagem do numero total de ramos
na haste principal das plantas;

- Numero de vagens por planta (NV): contagem do numero total de vagens
com sementes formadas;

- Peso de cem sementes (PCS): peso, em gramas, de 100 sementes de uma
planta com posterior pesagem das mesmas, apds a debulha das vagens;

- Produgao de graos (PROD): expresso em gramas, sendo o peso total das

sementes, apos a debulha.

2.4. Analises estatisticas e genéticas

O modelo matematico da analise de blocos aumentados de Federer (1956) é
dado por:
Yi=p+ B+ Ti+ Ej

em que:
Yij = resposta observada do i-ésimo tratamento no j-ésimo bloco (totalizando n
observacgoes;

M= é a constante comum as observacdes (uma referéncia a média geral das
observagoes);

Bj = efeito do j-ésimo bloco j (j=1,2,...,b), com efeito fixo;
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Ti = efeito do i-ésimo tratamento (i=1, 2, ... p,p+1,p+2,...p +t;sendop o
numero de familias, t o numero de testemunhas e p + t = v, 0 numero total de
tratamentos, com efeito aleatorio;

€ij = erro experimental aleatério do i-€simo tratamento no j-ésimo bloco.

Foram realizadas as analises de varidncia individuais e conjunta para as
caracteristicas avaliadas. Na analise conjunta foram utilizadas médias ajustadas para
as familias em cada ano e os efeitos de bloco e geragédo foram considerados como
efeito fixo e as familias como efeito aleatorio.

Para efeito de comparagcdo dos métodos de condugdo das populacdes
segregantes, foi utilizado o ganho genético dos referidos métodos a cada geragao, e
o teste t. As estimativas dos parametros genéticos foram baseadas na teoria de
modelos mistos (HENDERSON et al., 1959), com a estimag¢do dos componentes de
variancia pelo método da maxima verossimilhanca restrita (REML) desenvolvido por
Patterson e Thompson (1971). O BLUP (Melhor predicédo linear ndo viesada) foi
utilizado para a predigdo dos valores genéticos.

Para a estimagao dos parametros genéticos, foi utilizado o procedimento Mixed
do software SAS® 9.3 (2011). As analises de variancia foram obtidas pelo Proc GLM
do mesmo software.

Para o calculo da estimativa de herdabilidade no sentido amplo, foi utilizada a

seguinte expressao:

2

g,
h? = -2x100
9

onde:
h? = herdabilidade no sentido amplo;
o, = variancia genotipica;

o/ = variancia fenotipica.
O ganho genético foi calculado utilizando a expressao:

GS =DS x h?
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onde:

GS= ganho genético;

DS = diferencial de selegao, que corresponde a média das dez melhores familias
de acordo com o teste t, menos a média das familias;

h? = herdabilidade.

Para as caracteristicas altura da planta na maturagao e altura da insercéo da
primeira vagem, foram desejados decréscimo nos valores dos ganhos, visto que o
melhoramento genético busca de forma geral, gendétipos de porte baixo, entre 80 até
100 cm, e altura da inser¢do maior ou igual a 12 cm, este ultimo para favorecimento
da colheita mecanizada. Portanto para essas caracteristicas, na selegao foram
desejados decréscimo nos valores, tendo em vista valores superiores presentes nos
dados.

Para uma melhor interpretacdo da comparagdo dos métodos de condugdo em
relacdo ao ganho genético, foi construido o intervalo de confianga através da
expressao (RESENDE et al., 1995):

IC =GS + t\/%(dgz(l —TAA))

onde:

GS = ganho genético por selegao;

t = valor tabelado associado a distribuicdo de Student;
N = ndmero de familias selecionadas;

o; = variancia genética;

r,4 = acuracia de selegao.

Neste estudo, a acuracia de selecao foi determinada pela raiz quadrada da
herdabilidade. Foi utilizado o software R para a construgdo dos intervalos de

confianga.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Na analise de variancia conjunta foi constatado efeito significativo (p<0,01) para
geragcbes em todas as caracteristicas analisadas, caracterizando a influéncia das
geragcbes. Tambéem foi detectada diferenga significativa (p<0,01) para o efeito de
familia em relagcdo a todas as caracteristicas, indicando a existéncia de variabilidade
genética entre as familias, independente do método de condugéo, e que ha diferengas
entre as familias oriundas das diversas populagcdes, onde pelo menos uma delas

difere das demais (Tabela 2).

Tabela 2. Resumo da analise de variancia conjunta para as caracteristicas altura da
insergcao da primeira vagem (AlV), altura da planta na maturidade (APM),
numero de ramos (NR), numero de vagens (NV), peso de cem sementes
(PCS) e producao de graos (PROD) das familias obtidas por dois métodos
de melhoramento.

Quadrado Médio

FV AlV APM NR NV PCS PROD
(cm) (cm) planta planta (9) (g/planta)
Bloco 3,56 48,57 0,31 149,55 3,49 10,08
Test. vs Fam. 79,57** 4560,52** 162,83** 121095,39** 59,68** 7275,17**
Geragao 81,79 1618,65** 84,52** 29807,80** 65,47** 4764,84**
Familia 17,80** 467,66  3,55** 1620,04**  8,23**  89,37**
Métodos 4,45 238,63 15,98* 5367,92* 62,75** 2118,46**
Fam. x Métodos 12,85** 123,45**  1,69"™ 774,95* 3,04 29,88ns
Fam. x Ger. 14,15**  160,63** 2,22* 1201,42** 4,06* 88,18
Ger. x Métodos  36,98* 1167,94** 19,85*  27289,75** 3,79" 2213,82**
Testemunha 0,01 371,37 189,47** 116,26 10,83* 35,20
Residuo 6,89 57,96 1,29 420,33 2,91 27,73
R? 0,76 0,87 0,84 0,88 0,73 0,89
CV% 19,54 7,67 31,34 21,95 11,74 19,78

* significativo a 5% de probabilidade pelo teste F; ** significativo a 1% de probabilidade pelo teste F; "
nao significativo pelo teste F; CV%: coeficiente de variacédo e R?: coeficiente de determinagéo

A fonte de variagdo métodos foi significativa ao nivel ao nivel de 5% de
probabilidade para as caracteristicas altura da planta na maturidade, numero de
ramos e numero de vagens, e ao nivel de 1% para peso de cem sementes e produgéo
de gréos, indicando diferengas entre os métodos de condugdo na obtencédo das

familias das populagbes segregantes (Tabela 2).
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Considerando a significAncia das interagdes (Tabela 2), o efeito de interagcao
familia x métodos foi significativo para as caracteristicas altura da inser¢éo da primeira
vagem e altura da planta na maturidade, enquanto que para numero de vagens foi ao
nivel de 5%. Entretanto, este efeito ndo foi significativo para as caracteristicas numero
de ramos, peso de cem sementes e producao de graos. O efeito desta interagéo indica
respostas diferenciadas das familias de soja obtidas em cada método.

A interagao familia x geracéo foi significativa a 1% para as caracteristicas altura
da inserg¢ao da primeira vagem, altura da planta na maturagéo, numero de vagens e
producdo de graos, e a 5% para numero de ramos e peso de cem sementes,
evidenciando que o comportamento das familias ndo foi coincidente entre as trés
geracbes (Tabela 2). Vale ressaltar, que foi verificado que a interagao alterou a
classificagdao das familias entre os métodos, indicando que as melhores familias no
meétodo bulkF3, ndo necessariamente foram as melhores no bulk. Nota-se que para a
caracteristica produgao de graos, entre as dez melhores familias no método bulkF3,
a familia 8 se destacou como a mais produtiva nas geragdes Fs e F4, porém, nao
manteve esta classificagéo na geragéo Fs, com destaque para a familia 21 (Tabela 3).
No método bulk a familia 8 foi mais produtiva na geragdo F3 ndo mantendo a sua
superioridade nas geracdes seguintes F4 e Fs, destacando as familias 54 e 57,
respectivamente (Tabela 4). Na literatura ha relatos da ocorréncia da interagao
geragao x familia (RAPOSO; RAMALHO; ABREU, 2000; DONCA, 2012).

Em relacdo a interacdo geracdo x métodos foram observados efeitos
significativos para maioria das caracteristicas, altura da inser¢cao da primeira vagem,
altura da planta na maturagdo, numero de vagens, numero de ramos e produgao de
graos (Tabela 2). Esses resultados demonstram que ha variabilidade entre as familias
dentro de cada método, e os métodos de condugdo adotados foram distintos na
obtencdo das familias, ou seja, ndo houve concordancia no comportamento das
familias entre as geragdes e os métodos. Resultados semelhantes foram obtidos por
Rosal et al. (2000), Silva et al. (2013) e Jost et al. (2014) comparando os métodos de
conducao bulk e bulk com familias em F2 e F3 na cultura do feijoeiro comum.

Os coeficientes de variagdo (CV%) oscilaram de 7,67% para a caracteristica
altura da planta na maturagéo a 31,34% para numero de vagens (Tabela 2), sendo

compativeis com os valores encontrados por outros autores (BARBARO et al., 2007;
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CARPENTIERI-PIPOLO; GASTALDI; PIPOLO, 2005; LIMA et al., 2009; PINHEIRO
et al., 2013).

Nas Tabelas 3 e 4 estdo apresentados os valores fenotipicos, por meio das
meédias ajustadas, e os valores genotipicos, preditos pelo BLUP, das dez melhores
familias obtidas pelos métodos bulkF3 e bulk. Os resultados serdo discutidos com
base na geragéao Fs.

Constata-se que, em ambos os métodos, ha pouca concordancia entre as
melhores familias dentro de cada geragao, ou seja, tanto os valores fenotipicos como
os valores genéticos preditos, foram distintos entre os métodos bulk e bulkF3. Este
fato foi observado em todas as caracteristicas, nota-se como por exemplo para a
caracteristica producao de graos, a familia 21 foi superior na geracao Fs,entretanto,
nas geracgdes F3 e F4 foi a familia 8 (Tabela 3). Essas diferengas de comportamentos
encontradas nas familias no decorrer das geragdes, possivelmente sado devidos aos
efeitos da interacdo geracgao x familia.

A producao média de graos, na geragao Fs, das 10 familias superiores foi maior
no método bulkF3 com 35,27 gramas (Tabela 3). Assim como para as caracteristicas
peso de cem sementes 17,81 gramas, numero de ramos 6,10 e numero de vagens
150,10. O método bulkF3 também proporcionou a maior amplitude para as seguintes
caracteristicas: producdo de gréos (14,36 g), peso de cem sementes (4,33 g) e
numero de vagens (99) (Tabela 3).

Além disso, de forma geral, os valores genéticos preditos no método bulkF3
foram melhores na identificacdo de familias superiores. Mais detalhadamente, os
melhores valores fenotipicos coincidiram com os maiores valores genotipicos. Vale
ressaltar que entre os métodos, houve diferenga no ranqueamento das familias de
acordo com seus valores fenotipicos e genotipicos. Pode-se observar também que a
populagdo 4 proporcionou 0 maior numero de familias produtivas em ambos os
meétodos de condugdo. De maneira similar, Costa et al. (2002) constataram que os
métodos de conducdo de populagcbes segregantes foram contrastantes na

identificagéo de familias mais produtivas.
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Tabela 3. Valores fenotipicos e genotipicos das dez melhores familias obtidas pelo
método bulkF3 nas geragbes Fs, F4 e Fs.

Altura da inserg¢ao da primeira vagem (cm)

Método BulkF3

Geragao F3 Geragao F4 Geragao Fs
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Média BLUP
ajustada ajustada ajustada
30 12 -2,53 54 12 -1,26 15 12 -1,60
36 12 -2,53 35 12 -0,76 19 12 -1,60
37 12 -2,53 36 12 -1,19 22 12 -0,72
51 12 -2,34 13 13 -0,46 60 12 -0,51
56 12 -2,34 18 13 -0,83 61 12 -0,51
6 12 -2,11 19 13 -0,83 62 12 -0,51
9 12 -2,11 24 13 -0,83 32 12 -0,35
33 13 -1,54 45 13 -0,76 39 12 -1,03
38 13 -1,54 47 13 -0,76 46 12 -1,03
55 13 -1,36 8 13 -0,02 12 13 -0,81
Ampl 1 1,17 1 1,24 1 1,25
Média 12,30 -2,09 12,70 -0,77 12,10 -0,87
Altura da planta na maturagao (cm)
Geragao F3 Geragao F4 Geragao Fs
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Média BLUP
ajustada ajustada ajustada
8 90 -14,35 6 91 -8,05 29 90 -0,85
44 93 -11,51 44 92 -6,86 25 91 -0,40
4 93 -11,49 42 92 -6,88 47 91 0,03
11 93 -11,49 48 93 -6,00 24 92 0,04
31 95 -10,65 49 93 -6,00 3 92 -0,84
53 96 -9,69 58 93 -7,09 61 92 0,16
30 96 -9,47 43 94 -5,16 10 94 0,05
51 98 -7,56 8 94 -5,47 44 94 1,36
56 99 -6,61 18 96 -5,83 46 95 1,80
59 99 -6,61 45 96 -3,42 56 95 0,63
Ampl 9 7,74 5 4,63 5 2,65
Média 95,20 -9,94 93,40 -6,08 92,60 0,20
NUmero de ramos
Geracao F3 Geracao F4 Geracao Fs
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Média BLUP
ajustada ajustada ajustada
51 7 2,69 37 9 3,03 12 7 1,86
26 7 2,31 7 8 2,58 61 7 1,86
38 7 2,36 33 8 2,47 6 6 1,48
52 6 1,79 4 7 1,76 51 6 1,04
53 6 1,79 8 7 1,76 21 6 0,99
54 6 1,79 13 7 2,20 22 6 0,99
7 6 1,52 27 7 1,66 23 6 0,99
8 6 1,52 32 7 1,66 58 6 0,88

Continua...
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Continuagao Tabela 3

Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Média BLUP
ajustada ajustada ajustada
11 6 1,52 35 7 1,66 59 6 0,88
12 6 1,52 40 7 1,40 5 5 0,93
Ampl 1 1,18 2 1,63 2 0,93
Média 6,30 1,88 7,40 2,02 6,10 1,19
Numero de vagens
Geragao F; Geragao F4 Geragao Fs
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Média BLUP
ajustada ajustada ajustada
51 279 144,52 8 214 102,22 12 217 113,16
38 242 108,30 56 179 75,87 21 195 92,48
52 219 85,13 51 171 69,09 51 191 85,49
8 216 82,80 38 165 61,98 23 146 49,25
31 196 62,76 49 158 57,33 61 133 38,45
53 193 59,39 7 150 44,29 50 131 32,55
26 170 38,03 33 132 33,16 56 126 28,14
5 161 28,35 36 132 32,11 37 122 33,43
24 153 21,21 5 131 27,09 39 122 32,22
11 153 20,44 31 127 28,64 52 118 21,08
Ampl 126 124,08 87 75,13 99 92,08
Média 198,20 65,09 155,90 53,18 150,10 52,63
Peso de cem sementes (g)
Geragao F3 Geracao F4 Geracao Fs
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Média BLUP
ajustada ajustada ajustada
59 17,63 2,55 57 21,45 2,43 45 20,86 2,58
14 17,31 2,20 55 20,45 1,94 47 19,86 2.08
13 17,23 2,13 18 20,21 1,78 46 18,86 1,58
54 17,09 2,07 12 19,94 1,77 37 17,66 1,58
32 16,99 1,88 31 19,94 1,84 27 17,13 1,17
29 16,97 1,86 36 19,66 1,65 26 16,93 1,07
12 16,95 1,89 13 19,42 1,28 42 16,86 0,58
24 16,89 2,08 20 18,81 1,09 59 16,72 1,15
57 16,53 1,58 24 18,81 1,09 38 16,66 1,08
25 16,50 1,74 47 18,40 1,31 7 16,53 0,98
Ampl 1,13 0,97 3,05 1,34 4,33 2
Média 17,01 2,0 19,71 1,62 17,81 1,39
Produgao de graos (g)
Geracao F3 Geracao F4 Geracao Fs
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Média BLUP
ajustada ajustada ajustada
8 77,54 35,33 8 52,98 17,08 21 41,94 14,06
52 65,38 23,36 56 46,47 15,19 12 41,04 12,49
53 64,28 22,28 49 42,10 9,78 61 40,46 12,75

Continua...
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Continuagao Tabela 3
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Média BLUP
ajustada ajustada ajustada
51 62,29 20,32 7 41,76 8,60 48 38,74 11,13
38 59,94 18,36 52 41,52 9,34 23 34,70 8,50
59 56,85 14,97 55 41,02 8,80 13 33,92 7,02
7 55,77 13,91 36 37,45 7,49 14 32,59 6,00
26 54,35 12,91 33 35,68 6,03 51 31,03 5,21
24 53,80 12,37 28 35,27 5,72 55 30,68 4,94
11 48,35 6,61 6 33,89 2,64 37 27,58 4,00
Ampl 29,19 28,72 19,09 14,44 14,36 10,06
Média 59,86 18,04 40,81 9,07 35,27 8,61
Fam: familias selecionadas para o calculo do ganho genético; Ampl: amplitude; BLUP: Melhor
predigao linear n&o viesada

Tabela 4. Valores fenotipicos e genotipicos das dez melhores familias obtidas pelo
método bulk nas geragoes F3, F4 € Fs.
Altura da inserg¢ao da primeira vagem (cm)

Método Bulk
Geracao F3 Geracao F4 Geracao Fs
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Meédia BLUP
ajustada ajustada ajustada
31 12 -3,14 30 12 -0,60 5 12 -0,40
34 12 -3,14 34 12 -0,60 26 12 0,18
36 12 -3,14 37 12 -0,80 51 12 -0,43
55 12 -3,08 21 13 -1,24 54 12 -0,43
26 12 -2,59 49 13 -0,68 32 12 0,54
27 12 -2,17 56 13 -0,28 44 12 0,18
28 12 2,17 59 13 -0,28 11 13 0,40
51 12 -2,11 4 13 -0,70 14 13 0,84
54 12 -2,11 29 13 0,23 23 13 0,98
59 13 -2,11 40 13 0,03 27 13 0,98
Ampl 1 -1,03 1 -1,67 1 1,38
Média 12,10 -2,58 12,70 -0,49 12,40 0,28
Altura da planta na maturagao (cm)
Geragao F3 Geragao F4 Geragao Fs
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Média BLUP
ajustada ajustada ajustada
51 92 -11,64 18 91 -6,89 25 91 -3,72
4 92 -10,54 54 91 -6,25 7 93 -5,17
14 94 -8,64 3 91 -4,55 19 93 -2,46
59 95 -8,79 5 91 -455 20 93 -2,46
54 96 -7,84 19 92 -6,00 8 94 -4,74
44 96 -6,89 25 92 -6,00 46 94 -2,04
31 98 -6,52 4 92 -3,66 50 94 -1,86
55 99 -4,99 27 92 -7,32 18 94 -2,03

Continua...
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Continuagao Tabela 4
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Média BLUP

ajustada ajustada ajustada
43 99 -4,04 37 93 -4,56 62 94 -4,41
39 99 -5,57 58 93 -7,08 28 95 -2,01
Ampl 7 -7,6 2 -3,66 4 -3,16
Média 96 -7,55 91,80 -5,69 93,50 -3,09
NUmero de ramos
Geragao F; Geragao F4 Geragao Fs
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Média BLUP
ajustada ajustada ajustada
8 7 3,37 54 11 4,99 6 6 1,00
51 5 2,88 8 9 3,21 57 6 0,79
7 7 2,46 53 9 2,91 7 5 0,63
26 6 2,48 21 8 2,77 14 5 0,67
52 5 1,98 25 8 2,77 52 5 0,52
59 5 1,98 7 8 2,34 29 5 0,53
6 5 1,56 47 8 2,05 58 5 0,42
9 5 1,56 51 8 2,05 11 4 0,26
10 5 1,56 6 7 1,47 39 4 0,43
13 5 1,56 27 7 1,59 13 4 0,29
Ampl 2 1,81 4 3,52 2 0,74
Média 5,50 2,14 8,30 2,62 4,90 0,55
Numero de vagens
Geragao F; Geragao F4 Geragao Fs
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Meédia BLUP
ajustada ajustada ajustada
51 171 73,67 3 230 97,98 57 135 40,97
8 170 72,75 21 223 96,27 39 132 36,67
26 155 58,91 4 198 68,37 42 132 36,67
52 151 54,04 37 178 52,66 52 125 27,93
7 150 53,12 40 173 48,04 53 120 24,42
23 138 42,22 6 170 4246 54 117 22,31
25 132 36,33 8 169 41,56 33 112 26,76
48 124 28,05 38 166 41,56 56 112 18,76
53 124 27,54 22 166 43,52 26 108 17,85
9 120 23,67 49 160 39,26 29 105 15,74
Ampl 51 50 70 58,72 30 25,23
Média 143,50 47,03 183,30 57,17 119,80 26,81
Peso de cem sementes (g)
Geragao F3 Geracao F4 Geracao Fs
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Meédia BLUP
ajustada ajustada ajustada

34 17,49 2,62 21 19,88 0,65 10 18,13 3,73
33 17,46 2,59 54 19,45 0,59 12 16,94 2,70
14 16,69 1,99 45 19,40 0,54 33 16,91 2,93

Continua...
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Continuagao Tabela 4
Fam Média BLUP Fam Média BLUP Fam Média BLUP
ajustada ajustada ajustada

13 16,59 1,90 12 17,94 0,45 28 16,78 2,39
12 16,56 1,88 7 17,15 0,35 45 16,31 1,92
58 16,39 1,86 57 17,07 0,24 46 16,29 1,90
40 16,10 1,42 48 16,92 0,18 13 16,13 2,06
57 15,60 1,18 23 16,76 0,20 5 16,08 2,11
46 15,52 1,22 50 16,72 0,15 32 15,61 1,90
45 15,38 1,10 32 16,66 0,27 43 15,28 1,10
Ampl 2,11 1,52 3,22 0,50 2,85 2,63
Média 16,38 1,78 17,80 0,36 16,45 2,27
Producao de graos (g)
Geragao F3 Geragao F4 Geracao Fs
Fam Média BLUP Fam Meédia BLUP Fam Meédia BLUP
ajustada ajustada ajustada
8 61,51 33,12 54 51,75 15,82 14 35,42 9,65
51 50,70 22,57 21 49,68 15,03 12 32,52 7,78
7 50,06 21,86 56 45,78 10,93 57 32,24 8,46
52 48,56 20,46 36 44,59 10,21 53 30,93 6,18
49 48,32 20,31 52 43,76 9,22 54 29,02 4,94
13 41,60 13,53 57 43,01 8,66 52 27,99 4,28
50 40,17 12,29 22 41,09 7,99 39 27,62 5,62
26 39,98 12,39 49 40,47 6,52 16 25,90 3,50
59 38,20 10,27 39 39,89 6,35 13 25,67 3,35
53 37,03 9,12 51 39,47 5,70 42 25,52 4,27
Ampl 24,48 24 12,28 10,12 6,72 6,30
Média 45,61 17,59 43,95 9,64 29,28 5,80

Fam: familias selecionadas para o calculo do ganho genético; Ampl: amplitude; BLUP: Melhor
predicao linear nao viesada

Para a maioria das caracteristicas, a variancia genética foi maior no método
bulkF3 (Tabela 5). Este fato é importante, pois a variabilidade genética esta
diretamente relacionada ao ganho genético. Ao longo das geragdes, no método
bulkF3, a varidncia genética na geragao Fs variou de 1,81 (NR) a 1388,44 (NV), em
Fa 2,14 (NR) a 1001,62 (NV), e em F5 de 1,06 (NR) a 1179,15 (NV). No método bulk,
considerando todas as caracteristicas variou de 1,91 (PCS) a 755,80 (NV) em F3, na
geracéo F4 variou de 0,40 (PCS) a 1300,04 (NV), e em F5s de 0,34 (NR) a 404,03 (NV).

As estimativas de herdabilidade, de modo geral, foram de média a alta magnitude
para a maioria das caracteristicas (Tabela 5). Os valores de herdabilidade na geragao
F3 pelo método bulkF3 variaram de 86% (PCS) a 98% (AlV, NV e PROD), em Fasde
50% (PCS) a 90% (NV), em F5s de 44% (APM) a 88% (NV).



40

Tabela 5. Estimativas de parametros genéticos das familias de soja obtidas pelos
meétodos bulk e bulkF3 nas geragdes F3, F4 e Fs.

Altura da insergao da primeira vagem

Geragao Fs Fa Fs
Parametros Métodos
genéticos bulk bulkF3 bulk bulkF3 bulk bulkF3
024 10,27 25,80 9,47 14,50 5,78 6,37
(o 0,33 0,34 1,93 1,86 1,47 1,71
h2 0,97 0,98 0,83 0,88 0,80 0,78
Altura da planta na maturidade
Geragao Fs Fa Fs
Parametros Métodos
genéticos bulk bulkF3 bulk bulkF3 bulk bulkF3
o2y 220,66 227,70 196,35 145,79 55,48 56,51
o2 11,67 11,40 25,12 23,52 74,43 70,88
h2 0,94 0,95 0,88 0,86 0,43 0,44
Numero de ramos
Geragao Fs Fa Fs
Parametros Métodos
genéticos bulk bulkF3 bulk bulkF3 bulk bulkF3
02y 2,06 1,81 3,15 2,14 0,34 1,06
o2 0,22 0,19 0,48 0,48 0,57 0,72
h2 0,90 0,90 0,87 0,81 0,38 0,60
Numero de vagens
Geragao Fs F4 Fs
Parametros Métodos
genéticos bulk bulkF3 bulk bulkF3 bulk bulkF3
02y 755,80 1388,44 1300,04 1001,62 404,03 1179,15
o2 14,26 14,22 104,80 104,99 170,27 157,31
h2 0,98 0,98 0,92 0,90 0,70 0,88
Peso de cem sementes
Geragao Fs F4 Fs
Parametros Métodos
genéticos bulk bulkF3 bulk bulkF3 bulk bulkF3
02y 1,91 2,05 0,40 2,30 6,76 2,03
o2 0,30 0,28 2,36 2,41 1,78 2,02
h2 0,86 0,86 0,14 0,50 0,79 0,50
Produgao de graos
Geragao Fs F4 Fs
Parametros Métodos
genéticos bulk bulkF3 bulk bulkF3 bulk bulkF3
o2y 106,88 109,00 51,96 39,48 17,87 28,48
o2 1,76 1,76 11,46 12,73 9,78 8,58
h2 0,98 0,98 0,81 0,76 0,65 0,77

02, variancia genética; o0%: variancia ambiental; h? herdabilidade no sentido amplo
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No método tradicional bulk variou de 86% (PCS) a 98% (AIV, NV e PROD) na
geragéo Fs3, na F4 de 14% (PCS) a 92% (NV), e em Fs de 38% (NR) a 80% (AlV)
(Tabela 5). Estimativas de herdabilidade elevadas estdo associadas com maior
variabilidade genética, maior acuracia seletiva (CARGNELUTTI FILHO; STORCK;
RIBEIRO, 2009) e, consequentemente, maiores possibilidades de éxito na selegéo de
familias de soja superiores.

Um método de conducgdo de populagdo segregante sera tanto mais eficiente
quanto maior for a magnitude do ganho genético (RAPOSO; RAMALHO; ABREU,
2000). Portanto, além do desempenho médio das familias, a probabilidade de maior
ganho com a selegao deve ser considerada na escolha do método de selegao.

A decisdo do melhor método de condugdo nao deve ser baseada apenas no
ganho genético, mas também no intervalo de confianca (IC) do ganho genético
(RESENDE et al., 1995). Segundo estes autores, ndo devem ser analisados os limites
superiores (LS) do intervalo de confianga, mas sim os limites inferiores (LI). Baseado
nesta premissa, o método bulkF3 apresentou maior ganho genético e o maior limite
inferior em Fs para as caracteristicas PROD, AlV, APM, NR e NV (Tabela 6). Para as
caracteristicas PROD, NR e NV, o método bulkF3 apresentou limite inferior superior

ao limite superior do método bulk (Tabela 6).

Tabela 6. Estimativas de ganho genético (GS) e intervalo de confianga (IC) das
familias obtidas pelos métodos bulk e bulkF3 nas geragoes F3, F4 e Fs.

Altura da inser¢ao da primeira vagem

Geracao F3 Geracao F4 Geragao Fs
Métodos GS IC GS IC GS IC
bulk -2,62 -284a-239 -049 -1,02a0,04 -0,28 -0,73a0,17
bulkF3 2,13 -242a-183 -0,72 -126a-0,17 -0,88 -1,38a-0,38

Altura da planta na maturagao

Geracao F3 Geracao F4 Geragao Fs
Métodos GS IC GS IC GS IC
bulk -7,79 -929a-6,28 -6,15 -8,17a-4,12 -3,51 -6,04a-0,98

bulkF3 -10,16  -11,55a-8,77 6,74 -863a-485 -0,18 -2,71a234

Numero de ramos

Geracao F3 Geracao F4 Geragao Fs
Métodos GS IC GS IC GS IC
bulk 2,32 2,13 a2,51 276 2,49a3,03 0,6 0,39a0,80
bulkF3 1,98 191a205 215 1,88a241 1,29 1,00 a 1,57

Continua...
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Continuagao Tabela 6
Numero de vagens

Geragao F3 Geragao F4 Geragao Fs
Métodos GS IC GS IC GS IC
bulk 47,24 45,64 a48,83 59,43 55,20a63,65 29,76 25,05a 34,46

bulkF3 64,60 62,43a66,76 54,93 50,77 a59,08 55,28 50,33 a60,23

Peso de cem sementes

Geragao F3 Geracao F4 Geragao Fs
Métodos GS IC GS IC GS IC
bulk 1,83 1,61 a2,04 0,38 0,09a0,67 2,29 1,78 a 2,79
bulkF3 2,00 1,77 a 2,22 1,74 1,26 a 2,21 1,61 1,16 a 2,06

Producao de graos

Geragao F3 Geragao F4 Geragao Fs
Métodos GS IC GS IC GS IC
bulk 17,68 17,08a18,28 10,00 8,68a11,32 6,77 5,69a7,85

bulkF3 18,10 17,49a18,70 987 856a11,17 923 8,15a10,31

Na interpretacdo dos intervalos de confianga (ICs) € importante notar que
meétodos com maior acuracia apresentam intervalos menos amplos. Neste sentido,
apesar dos limites inferiores do método bulkF3 serem superiores aos limites
superiores do método bulk, a amplitude dos intervalos de confiangas foi semelhante.
Desta forma, os resultados do presente estudo mostram que o método bulkF3
apresentou maior ganho genético para a maioria das caracteristicas, e a amplitude
dos ICs foram semelhantes em ambos os métodos (Tabela 6).

Vale ressaltar que, para as caracteristicas altura da planta na maturidade e altura
da insergéo da primeira vagem, é esperado ganho genético no sentido negativo, uma
vez que nos programas de melhoramento genético é preferido plantas de menor porte
com cerca de 80 a 100 cm, e insercao da primeira vagem acima de 12 cm,
respectivamente (SEDIYAMA; TEIXEIRA; REIS, 2005).

Resultados semelhantes aos do presente trabalho, comprovando que o método
bulkF3 apresentou maior ganho genético em relagdo aos métodos bulk e
pedigree/bulk foram obtidos por Wang et al. (2003) com a cultura do trigo, por meio
de simulagado de dados. Da mesma forma, Silva et al. (2013), comparando os métodos
de conducdo de populagbes segregantes bulk, bulkFz e SSD, concluiram que o
método bulkFs foi o melhor e mais eficiente método na obtencdo de familias de

feijoeiro, baseados nos resultados do ganho genético.
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Uma maneira de comparar a superioridade dos métodos de conducéo € por meio
do desempenho médio das familias conduzidas pelos mesmos (Tabela 7). Neste
estudo foi analisada apenas a geracdo Fs, visando melhor interpretacdo dos
resultados. Observa-se que o bulkF3 foi 0 método que proporcionou as maiores
meédias, quando comparadas pelo teste de t, indicando que o método bulkF3

desctacou-se em relagcdo ao método bulk (Tabela 7).

Tabela 7. Comparagdo dos métodos de condugédo bulkF3 e bulk ao longo das
geragdes para as caracteristicas altura da insergdo da primeira vagem
(AIV), altura da planta na maturidade (APM), numero de ramos (NR),
numero de vagens (NV), peso de cem sementes (PCS) e producao de
graos (PROD).

Geragao Meétodos AlV APM NR NV PCS PROD
Fs bulkF3 14,25a 10587b 4,00a 132,32a 14,69a 4140a
Fs bulk 1497a 10424a 2,77b 9537b 1425a 27,57b
Fa bulkF3 13,57a 9866a 4,72b 9503b 16,13a 31,61a
Fa bulk 13,69a 100,99b 5,16a 118,71a 1509b 28,13b
Fs bulkF3 13.40a 92,83a 3,62a 87,18a 14,60a 23,28a
Fs bulk 11,94b 10166b 3,09b 77,11b 13,54b 18,93b

Na coluna, as médias seguidas da mesma letra, ndo diferem entre si a 5% pelo teste de t

Foram calculados, na geragdo Fs ganhos percentuais para uma melhor
visualizacdo dos resultados. Verifica-se que o0s ganhos percentuais para as
caracteristicas foram: altura da insergéo da primeira vagem (12,22%), altura da planta
na maturagao (0,91%), numero de ramos (17,15%), numero de vagens (13,06%), peso
de cem sementes (0,78%) e producao de graos (22,98%). A caracteristica produgéo
de graos proporcionou 0 maior ganho percentual, indicando que o método bulkF3
obteve familias mais produtivas. Com esses resultados, € possivel destacar a
superioridade do método bulkF3 em relagdo ao bulk.

As familias obtidas pelo método bulkF3, apresentaram no final do processo
seletivo (geragao Fs), familias mais produtivas, com menor porte, maior numero de
ramos, vagens e peso de cem sementes. Semelhantemente, Brito (2010) e Pontes

Junior (2012) observaram que o método bulk dentro de familias F3 apresentou
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superioridade na obtengao de um maior numero de familias produtivas na cultura do
feijoeiro.

Um possivel fator que afetou o desempenho das familias foram as condicoes
climaticas, fato esse observado principalmente para a produgéo de graos, que reduziu
de 41,40 a 23,28 gramas, ao longo das geragdes. Assim, a redugdo de produgéo
detectada entre as geragdes € possivelmente decorrente de diferengas climaticas, ou
seja, menor indice pluviométrico, ocorridos durante o ciclo da cultura da soja,
principalmente nos estagios de florescimento e enchimento de graos. As geragoes F4
e Fs, correspondem aos anos agricolas 2012/13 e 2013/14, os quais foram

considerados anos secos, com menores indices pluviométricos (CIIAGRO, 2015).

4. CONCLUSOES

O método bulkF3 mostrou-se uma estratégia de condugao eficiente para o
melhoramento genético de soja, quando comparado com o método bulk tradicional.
O método bulkF3 é mais indicado quando o objetivo € aumentar a taxa de ganho

genético para a produgao de graos.
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CAPITULO 3 — SELEGAO DE FAMILIAS SUPERIORES DE SOJA PORTADORAS
DO GENE RR POR MEIO DE ANALISES MULTIVARIADAS

RESUMO - A utilizagcdo de técnicas multivariadas € uma opgéao viavel para a
selecao de gendtipos, uma vez que permite a analise de varias caracteristicas
simultaneamente para todos os dados coletados. Dentre as técnicas de analise
multivariada podemos destacar a analise por componentes principais e de
agrupamento. O objetivo do presente estudo foi a selecdo de familias de soja
superiores pertencentes a diferentes populagdes por meio de estratégias de analises
multivariadas. Para a realizacdo do trabalho foram utilizadas 20 populacdes
segregantes, conduzidas por dois métodos, o bulk e o bulk com selecdo (bulkF3).
Foram selecionadas 60 melhores familias de cada método, de acordo com a
performance média agrondmica. O delineamento utilizado foi de blocos aumentados,
foram avaliadas as seguintes caracteristicas agrondémicas: altura da planta na
maturidade (APM), altura da insercdo da primeira vagem (AlV), numero de ramos
(NR), numero de vagens (NV), peso de cem sementes (PCS) e produgédo de gréos
(PROD). Para as analises multivariadas, utilizou-se a técnica de componentes
principais e analise de agrupamento pelo método hierarquico, utilizando a distancia
Euclidiana e a ligagao entre grupos pelo método de Ward e o método nao hierarquico
k-médias. No método bulkF3, a analise de componentes principais resultou em 2
componentes principais (CP1 e CP2), os quais explicam 63,74% da variancia total
contida nas seis variaveis. As caracteristicas de maior contribuicdo na discriminagao
dos gendtipos em CP1 foram PROD, NR e NV. As familias selecionadas 12, 21, 23,
51 e 61 apresentam bom potencial produtivo. As analises de K-médias e o
dendrograma formaram seis grupos. No método bulk, 3 CP explicaram 77,60% da
variancia total. A analise de CP selecionou as familias 14, 39, 52, 53 e 57. Verificou-
se a formacdo de seis grupos pelas analises K-médias e pelo dendrograma. As
andlises multivariadas permitiram a selecdo de familias superiores para as
caracteristicas relacionadas a produgao de graos.

Palavras-chaves: analise de agrupamento, componentes principais, melhoramento
genético, método hierarquico, K-meédias.
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1. INTRODUCAO

Em programas de melhoramento genético, no processo de busca por cultivares
superiores, a utilizagdo da variabilidade genética por meio de cruzamentos
geneticamente divergentes, representa uma importante estratégia para obtencao de
maiores ganhos com a selegao (FEHR, 1987).

A identificagao e selecdo de gendtipos superiores sao realizadas pela analise
do desempenho de varias caracteristicas de importancia econémica. Entretanto faz-
se necessario conhecer a importancia e contribuicio de cada uma destas
caracteristicas, uma vez que a escolha dos critérios de selecéo é imprescindivel para
0 sucesso da atividade (MUNIZ et al., 2014).

A utilizagdo de técnicas multivariadas € uma opc¢ao viavel para a selegcao de
genotipos, pois permite a anadlise de muitas caracteristicas, de forma simultanea,
tornando-se interessante quando o objetivo € selecionar gendtipos, uma vez que
muitas caracteristicas estao inter-relacionadas. Neste caso, os métodos multivariados
podem contribuir de forma eficaz na identificagcdo de gendtipos superiores em
programas de melhoramento genético, auxiliando na selegédo de gendtipos superiores,
por meio do comportamento dos individuos e de suas familias (COSTA et al., 2000;
(BENIM et al. 2003; MARTINS et al., 2005; VIANNA et al., 2013).

Dentre as técnicas de analise multivariada, merecem destaque as analises por
componentes principais e de agrupamento (MOREIRA et al., 2009). A analise de
componente principal, tem sido utilizada para investigar a estrutura de covariancias
entre varias caracteristicas estudadas, bem como as relagdes de dependéncia entre
elas, o que auxilia muito o trabalho do melhorista. Sendo assim, vantajosa em relagéo
aos métodos de analise univariada, pois avalia a importancia de cada caracteristica
estudada sobre a variagdo total disponivel entre os gendtipos, possibilitando o
descarte dos caracteres menos discriminantes (BERTINI et al., 2010). A analise de
agrupamento tem por finalidade dividir um grupo original de observagcbes em varios
subgrupos, através do critério de similaridade ou dissimilaridade (CRUZ; CARNEIRO;
REGAZZI, 2014).
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Desta forma, objetivou-se com o presente estudo selecionar familias superiores
de soja portadoras do gene RR, oriundos de diferentes populagdes, por meio de

analises multivariadas.

2. MATERIAL E METODOS

2.1.Local do experimento

Os experimentos foram conduzidos no ano agricola 2013/2014 na Fazenda de
Ensino, Pesquisa e Extensdo (FEPE), da Universidade Estadual Paulista “Julio de
Mesquita Filho”, UNESP-FCAV- Campus de Jaboticabal, localizada ao norte do
Estado de Sao Paulo, a 21°15’ 22”de latitude sul e 48°18’ 58”de longitude oeste, e
altitude aproximada de 595 m. O solo da area experimental € classificado como
Latossolo Vermelho Eutroférrico Argiloso, com relevo suavemente ondulado. O clima

€ do tipo Cwa, segundo a classificagdo de Képpen (1948).

2.2.0btencao e condugao das populagées segregantes

Para a obtencao das populagdes segregantes, foram realizados cruzamentos
biparentais utilizando como genitores linhagens convencionais, portadores de bons
atributos agronémicos e adaptadas as condigcdes de cultivo do Estado de Sao Paulo,
pertencentes ao programa de melhoramento genético UNESP/FCAV- Jaboticabal-SP
com cultivares comerciais portadores do gene RR, pertencentes ao grupo Monsoy da
empresa Monsanto. Para a realizagao do trabalho foram utilizadas 20 populagdes
segregantes, as quais originaram as respectivas familias nas geracoes F3, F4 e Fs
(Tabela 1).
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Tabela 1. Genealogia e identificagcdo das 60 familias obtidas a partir das 20
populac¢des segregantes de soja.

POP ID GENEALOGIA POP ID GENEALOGIA

1 3,4,5 JAB.00-04-1/5A4D 11 33,34,35 JAB.00-05-1/5C3B
x M 8230 RR x M 8336 RR

2 6,7,8 JAB.00-03-3/1H1D 12 36,37,38 JAB.00-05-1/5C3B
xM 7908 RR x M 8360 RR

3 9,10,11 JAB.00-03-3/1H2D 13 39,40,41 JAB.00-05-8/2D3C
x M 8360 RR xM 7211 RR

4 12,13,14 JAB.00-01-21/4M1D 14 42,43,44 JAB.00-05-8/2D3C
x M 8336 RR x M 7636 RR

5 15,16,17 JAB.00-05-5/4A2D 15 45,46,47 JAB.00-05-8/2D3C
xM 7578 RR x M 7908 RR

6 18,19,20 JAB.00-05-5/4A2D 16 48,49,50 JAB.00-05-8/2D3C
x M 7908 RR x M 8336 RR

7 21,22,23 JAB.00-05-5/4A2D 17 51,52,53 JAB.00-06-2/313D
x M 8221 RR x M 8230 RR

8 24,25,26 JAB.00-05-1/5C3B 18 54,55,56 JAB.00-06-2/313D
xM 7211 RR x M 8236 RR

9 27,28,29 JAB.00-05-1/5C3B 19 57,58,59 JAB.00-02-30/1G4A
xM 7639 RR x M 8360 RR

10 30,31,32 JAB.00-05-1/5C3B 20 60,61,62 JAB.00-02-3/6A4D
xM 8211 RR x M 8360 RR

POP: Populacgao; ID: identificacdo das familias; Cultivares 1: CD 216 e 2: Vmax

As familias foram conduzidas na geragéao Fs por dois métodos de melhoramento:

bulk com selecdo em F3 (bulkF3) e bulk, onde foram selecionadas 60 familias de cada

método, de acordo com a performance média agronémica. No total, foram avaliados

122 tratamentos, sendo 120 familias segregantes (60 familias provenientes de cada

método), e duas testemunhas (Coodetec 216 e Vmax).

A condugdo destas populagdes segregantes foi realizada de acordo com

Ramalho et al. (2012), conforme esquema da Figura 1.
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Figura 1. Esquema de condugao das populagdes segregantes de soja nos meétodos
bulkF3 e Bulk

Método bulkF3

Na geracgao F3foram semeadas 1800 plantas, pertencentes as 20 populagdes
segregantes, onde cada populagao continha um numero variavel de linhas a depender
do numero de sementes. Na ocasidao da colheita, foram selecionadas seis plantas
dentro de cada linha, na qual cada planta originou uma familia, sendo que as
sementes provenientes de cada familia foram utilizadas para a obtencao das geragdes
seguintes (F4 e Fs). A denominagao deste método é devido a realizagdo do processo
seletivo que ocorre na geragao Fs.

Para a comparagao dos métodos de conducéo, foi realizada a selecéo de trés
linhas (familias) de cada populagao, totalizando 360 plantas, das quais foram
selecionadas 60 familias, para que ambos os métodos pudessem ser comparados

com o mesmo numero de familias. Esse procedimento foi repetido no avanco das
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geracbes até Fs. Em cada geragao foram selecionadas cerca de 20% das melhores

familias com base na performance agronédmica média.

Bulk

No experimento conduzido pelo método bulk, as plantas foram colhidas em bulk,
ou seja, em conjunto, onde suas sementes foram misturadas, em cada geracao, desde
F3 até a Fs. Para a semeadura, foi retirado uma amostra de sementes para a obtengéo

da geracéao seguinte.

O delineamento experimental utilizado para os dois experimentos foi o de blocos
aumentados de Federer (1956), onde as populagdes foram dispostas em linhas de 5m
de comprimento, espacadas de 0,5m. As testemunhas foram alocadas de forma
intercalar entre as populagdes avaliadas. A semeadura foi realizada no més de
novembro de forma mecanizada, em sulcos, utilizando 300 kg ha' da férmula 00-20-
20. A densidade de semeadura foi de 20 sementes por metro linear e todos os tratos
culturais seguiram as recomendacodes técnicas para a cultura da soja (EMBRAPA,
2013).

2.3.Caracteristicas agronémicas avaliadas

Foram avaliadas as seguintes caracteristicas agrondémicas, a partir da selecao
de seis plantas.

- Altura da insergao da primeira vagem (AlV): distancia em centimetros, entre
a superficie do solo e a inser¢ao da primeira vagem na haste principal;

- Altura da planta na maturidade (APM): distancia compreendida, em
centimetros, da superficie do solo até o ultimo n6é da haste principal, na ocasiao da
maturacao;

- Numero de ramos (NR): corresponde a contagem do numero total de ramos
na haste principal das plantas;

- Numero de vagens por planta (NV): contagem do numero total de vagens

com sementes formadas;
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- Peso de cem sementes (PCS): peso, em gramas, de 100 sementes de uma
planta com posterior pesagem das mesmas, apds a debulha das vagens;
- Produgcao de graos (PROD): expresso em gramas, o peso total das

sementes, apos a debulha.
2.4. Analises multivariadas

Para a realizagdo das analises multivariadas, foram utilizadas médias
genotipicas, obtidas pelo BLUP, das familias conduzidas pelos métodos bulkF3 e bulk.
Foram realizadas as analises exploratérias, componentes principais e analises de
agrupamento pelo método hierarquico de Ward e pelo n&o hierarquico, K-médias. A
semelhancga entre os gendtipos foi medida pela distancia Euclidiana e a ligagao média
entre os grupos foi realizada pelo método de Ward. No processamento da analise de
componentes principais, os autovalores foram extraidos a partir da matriz de
covariancia que geraram os autovetores denominados de componentes principais,
que sao determinados a partir da equacao caracteristica da matriz (FERRAUDO,
2010).

As analises foram efetuadas por meio do software Statistica versdao 10
(STASOFT, 2010).

Os dados foram padronizados de forma que os atributos contribuam com o
mesmo peso no calculo do coeficiente de semelhancga entre os objetos, resultando em
média nula e variancia unitaria para todas as variaveis (FERRAUDO, 2010) de acordo

com a seguinte equagao:

onde:

Z;;= valor padronizado;
=1, 2,...,p variaveis;
i=1,2,...,n objetos;

X;je )?j e Sj = média e o desvio padrao da coluna j.



56

2.4.1. Calculo dos componentes principais

A variabilidade original foi decomposta em dois autovetores (componentes
principais) construidos com os autovalores da matriz de covariancia. Os autovetores
sdo combinacgdes lineares das variaveis originais buscando maximizar a informagao
relevante (HAIR et al., 2009).

2.4.2. Calculo da variancia contida em cada componente principal

A proporgéo da variancia total contida em cada componente € obtida através
da seguinte expressao:
CP, = __ 400
Trago(C)

onde:

CP;,, = matriz de covariancias dos dados originais padronizados;
Ah = h-ésima raiz caracteristica (autovalor) da matriz C,

Traco (C) = A1 +A2 ....+Ah

De acordo com o critério proposto por Kaiser (1958), somente sdo considerados
autovalores aqueles acima de 1 pois geram componentes com quantidade relevante
de informacgao das variaveis originais. Abaixo de 1 a quantidade de informacao retida

no componente nao € relevante.

2.4.3. Correlagoes das caracteristicas (varidveis) com os componentes

principais

A correlagédo das caracteristicas (variaveis) com os componentes principais &
obtida através da formula:

ajh\//Th

Sj

rej(cpn) =

onde:

S;j = desvio padréo da variavel j;
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ajh = coeficiente da variavel j no h-ésimo componente principal;

An = h-ésima raiz caracteristica (autovalor) da matriz de covariancia.

2.4.4. Analise de agrupamento por método hierarquico

2.4.4.1. Distancia Euclidiana

O célculo da distancia euclidiana foi feito a partir da distancia geométrica dos

objetos x e y em um espacgo multidimensional, dada pela equacgao:

d(x,y) = jZ(xi— )2

Distéancia Euclidiana quadratica € uma forma de empregar o padrdo de
distancia Euclidiana dando, maior peso aos objetos mais distantes, sendo calculada

pela seguinte equacéo:

d(x,y) = \/Z_(xi — ¥i)?

2.4.4.2. Método Ward

O método de Ward, procedimento também chamado de “minima variancia”,
fundamenta-se nos seguintes principios: Inicialmente cada elemento é considerado
como um unico conglomerado. Em cada passo do algoritmo de agrupamento calcula-
se a soma de quadrados dentro de cada aglomerado. Esta soma é o quadrado da
distancia Euclidiana de cada elemento amostral pertencente ao conglomerado em

relagdo ao correspondente vetor de médias do aglomerado, isto é:

ng
$S; = Z(Xik — X)' X — X))
k=1
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onde:

ni = numero de elementos no aglomerado Ai quando se esta no passo s do
processo de agrupamentos;

Xik = vetor de observacgdes do k - ésimo elemento amostral que pertence ao i -
ésimo conglomerado;

X;= centréide do conglomerado A;;

SSi representa a soma de quadrados correspondente ao aglomerado A..

No passo s, a soma de quadrados total dentro dos grupos, SSR, é definida

como.

s
SSR = ZSSL-
i=1

onde:
gs = numero de grupos existentes quando se esta no passo s.

Assim, a distancia entre os aglomerados Ai e Bi €, entao, definida como:

il ](X %)X, - X))
n; + n, i l i l

d(A;, By = [

que é a soma de quadrados entre os clusters Ai e Bi. Em cada passo do algoritmo de
agrupamento, os dois conglomerados que minimizam a distancia, sdo combinados. E
possivel demonstrar que a medida de distancia, é a diferenga entre o valor de SSR
depois e antes de se combinar os conglomerados Ai e Bi num unico conglomerado.
Portanto, em cada passo do agrupamento, o método de Ward combina os dois
conglomerados que resultam no menor valor SSR. Este processo gera um

dendrograma com diferentes grupos.
2.4.5. Anadlise de agrupamento por método nao hierarquico
A anadlise de agrupamentos pelo método K-média (K-means) consiste de um

procedimento onde, dado um numero de clusters previamente determinado, calcula-

se pontos que representam os “centros” destes clusters.
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k
E = § Z d(xiﬂxok)
k=1 x1€Ck

onde:
X, = centréide do cluster

Ck e d(x;x,,) = distancia entre os pontos x; e x,;

O centréide pode ser a média ou a mediana de um grupo de pontos. Em outras
palavras, o objetivo do K-médias (K-means) é minimizar a distancia entre cada ponto

e o seu respectivo centroide (HAIR et al., 2005).
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

No meétodo bulkF3, os dois primeiros componentes principais explicaram
63,74% da variancia contida nas seis variaveis originais (Tabela 2), pois do total de
seis autovalores gerados, os dois primeiros foram maiores que um. O terceiro
autovalor apresentou um valor muito proximo de um, sendo possivel a sua utilizacao,
porém serao utilizados apenas os dois primeiros autovalores por possuirem maiores

cargas.

Tabela 2. Matriz de autovalores e estatistica das seis caracteristicas avaliadas na
geracéao Fs pelo método bulkF3.

. i Variancia
Numero do Variancia Autovalor
Autovalor o Acumulada

Autovalor Total (%) acumulado (%)

1 2,50 41,66 2,50 41,66

2 1,32 22,08 3,82 63,74

3 0,94 15,71 4,77 79,44

4 0,55 9,22 5,32 88,66

5 0,52 8,69 5,84 97,35

6 0,16 2,65 6,00 100,00

O primeiro componente principal (CP1) reteve 41,66% da variancia original
(Tabela 2). As variaveis que explicaram a retengdo da variancia foram: numero de
ramos (-0,81), numero de vagens (-0,86) e produgao de gréaos (-0,84), conforme
observado na Tabela 3. As variaveis consideradas importantes foram aquelas que
apresentaram valores de correlagbes acima de 0,6, independentemente do sinal
(FERRAUDO, 2010). Segundo Hair et al. (2005) as correlagdes de sinais iguais
significam que as variaveis sao relacionadas positivamente, e as com sinais opostos
negativamente. O segundo componente principal (CP2), reteve 22,08 % da variancia
original explicada apenas pela variavel altura da inser¢cdo da primeira vagem com

correlacao de 0,79 (Tabela 3).
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Tabela 3. Correlagao entre as variaveis e os componentes principais das familias de
soja na geragao Fs no método bulkF3.

Variaveis CP1 CP2
AlV (cm) 0,12 0,79
APM (cm) 0,58 -0,54
NR -0,81 -0,05

NV -0,86 -0,37
PCS (9) -0,21 0,52
PROD (g) -0,84 0,04

AlV: Altura da insergéo da primeira vagem; APM: altura da planta na maturidade; NR: numero de ramos;
NV: numero de vagens; PCS: peso de cem sementes; PROD: produg¢ao de graos.

Segundo Valladares et al. (2008) a analise multivariada por componentes
principais pode ser util para agrupar individuos com caracteristicas semelhantes e
estudar suas correlacoes.

O plano bidimensional formado pelos componentes CP1 (41,66%) e CP2
(22,08%), no total reteve 63,74% da variancia original (Figura 1). As familias 12, 21,
23, 51 e 61, foram discriminadas pelas variaveis produg¢ao de graos, numero de ramos
e numero de vagens, respectivamente. Da mesma forma, Andrade (2015) verificou
que dois componentes principais explicaram 58,82% da variancia contida nas
variaveis originais e discriminados pelas caracteristicas numero de vagens, numero

de ramos e producgao de graos.
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Figura 1. Grafico biplot com dispersao das 60 familias de soja obtidas pelo método
bulkF3 na geracéo Fs, em fungdo dos componentes principais CP1 e CP2,
contendo a projecao dos vetores das variaveis: AlV: altura de insercéo da
primeira vagem; APM: altura da planta na maturidade; NR: numero de
ramos; NV: numero de vagens; PCS: peso de cem sementes e PROD:
producéo de gréos.

As familias que se localizaram nas extremidades foram as selecionadas, pois
apresentam caracteristicas especificas com alto valor que as tornam superiores das
demais. Assim, quanto mais uma familia se distanciar do centro do sistema de
coordenadas mais padrao especifico apresentara. Ressalta-se ainda que pode ocorrer
especificidade para familias localizadas nas extremidades com propriedades
especificas consideradas favoraveis ou desfavoraveis. Em outras palavras, se uma
familia apresentar especificidade para a caracteristica altura de plantas, significara
que esta apresenta plantas de porte alto, sendo indesejavel para o melhoramento
genético, entretanto, este fato ndo ocorreu neste trabalho.

De acordo com os resultados da analise de componentes principais (ACP), as
caracteristicas que permitiram a selegdo das familias foram producéo de graos,

numero de vagens e numero de ramos. As familias 12, 21, 23, 51 e 61 caracterizaram-
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se por apresentar maiores valores para a produg¢do de graos, de acordo com o0s
valores genotipicos (Tabela 4), com destaque para a familia 21 (37,35) com maior
produgao. Estas também caracterizaram-se por apresentar porte baixo e valores altos
para numero de vagens e numero de ramos, indicando que estas caracteristicas sao
relacionadas positivamente com a producéo, fato ja esperado uma vez que essas
caracteristicas compdem os componentes da produgdo. Logo, quanto maior o valor
destas, maior sera a produgao de graos.

Esses resultados estao de acordo com os resultados encontrados por Dallastra
et al. (2014) que utilizaram a técnica de componentes principais, visando a selegao de

progénies de soja.

Tabela 4. Médias genotipicas das familias selecionadas pela analise de componentes
principais pelo meétodo bulkF3.

Familias AlV APM NR NV PCS PROD
(cm) (cm) planta planta (9) (9)

12 13,00 86,00 5,46 200,33 15,28 35,77

21 12,00 84,00 4,60 179,66 14,26 37,35

23 12,00 89,00 4,60 136,43 15,26 31,78

51 16,00 99,00 4,65 172,66 13,67 28,49

61 13,00 93,00 5,09 125,63 14,73 36,03

As demais familias permaneceram agrupadas no centro do grafico, logo n&o
apresentam caracteristicas especificas de alta expressao. Pode-se visualizar um
grande numero de familias localizadas no centro do plano, demonstrando que as
familias ndo sao superiores uma das outras para as caracteristicas de interesse
agrondémico.

De acordo com Alcantara Neto et al. (2011) as caracteristicas numero de
vagens e numero de ramos contribuem efetivamente para o aumento da produtividade
da soja, pois sdo componentes diretos da producdo. Numero de vagens, numero de
ramos e producgao de graos sao consideradas importantes para a cultura da soja, uma
vez que a produtividade de gréaos é a principal caracteristica buscada em programas
de melhoramento, visando o desenvolvimento de cultivares com elevados patamares

de produtividade.
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A anadlise de agrupamento pelo método K-médias (Figura 2), permitiu a
visualizagdo de seis grupos formados, no qual foi determinado a formagédo destes

grupos, a partir do ponto de corte realizado pelo dendrograma a 23%.

AV APM NR NV PCS PROD

Familias

Grupo 1:—=— 6,7,10, 14,18, 41, 45; Grupo 2: 16, 24, 39, 40, 51, 52, 54, 55, 56, 60, 62; Grupo 3:' > - 3,4,9,
17, 20, 29, 30, 31, 33, 34, 35, 43; Grupo 4:— 13,19, 22, 42, 47, 48, 49, 50, 58, 59; Grupo 5:— 5, 8, 11,15, 25,
26, 27, 28, 32, 36, 37, 38, 44, 46, 53, 57; Grupo 6:—= 12, 21, 23, 61

Figura 2. Grafico do perfil da distribuicdo dos centréides dos grupos na analise de
agrupamento por k-médias formados a partir das variaveis: AlV: altura de
insercao da primeira vagem; APM: altura da planta na maturidade; NR:
numero de ramos; NV: numero de vagens; PCS: peso de cem sementes;
PROD: producgéao de graos, pelo método bulkF3.

Vale ressaltar que, dos seis grupos, apenas um se destacou para alta
producdo de graos, corroborando com os resultados encontrados por Dallastra et al.
(2014) que analisando parte desses gendétipos na geragéo F2, que também verificaram
a formacao de seis grupos pela analise K-médias. Para Cardoso et al. (2003), as
analises de agrupamento e o0s componentes principais sdo procedimentos
multivariados que podem auxiliar e maximizar os resultados obtidos com selegao.
Esses autores utilizaram o método k-médias para separar grupos homogéneos.

O grupo 1 foi formado pelas familias 6, 7, 10, 14, 18, 41 e 45, caracterizado por
apresentar altura da inser¢ao da primeira vagem alta, porte baixo, menor numero de
vagens e ramos e producdo de graos bem proximo da média da populagdo. O grupo
2 destacou-se para elevado numero de vagens sendo composto pelas familias 16, 24,
39, 40, 51, 52, 54, 55, 56, 60 e 62. O grupo 3, representado pelas familias 3, 4, 9, 17,
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20, 29, 30, 31, 33, 34, 35, e 43, foi considerado o pior grupo, por apresentar baixa
producdo de grdos, menor numero de ramos e vagens € menor peso de cem
sementes.

As familias 13, 19, 22, 42, 47, 48, 49, 50, 58 e 59 representando o grupo 4,
caracterizaram-se por apresentar maior numero de ramos e peso de cem sementes,
e para as caracteristicas altura da planta na maturidade e altura da insercdo da
primeira vagem, foram abaixo da média, indicando plantas de porte baixo, sendo
interessantes aos programas de melhoramento genético.

O grupo 5 agrupou o maior numero de familias (16), sendo caracterizado por
plantas altas, e para as caracteristicas altura da insergéo da primeira vagem, numero
de ramos, vagens e producao de graos foi abaixo da média.

As familias 12, 21, 23 e 61 foram agrupadas no grupo 6, destacando-se como
o melhor grupo, com elevados valores para a produgéo de graos, numero de vagens
e ramos, indicando, portanto, um 6timo potencial produtivo. Esses sdo as principais
caracteristicas buscadas nos programas de melhoramento genético. Além disso, o
grupo apresentou valores adequados para altura da inser¢éo da primeira vagem e
altura da planta. Esses resultados concordam com os resultados da analise de
componentes principais, nos quais essas mesmas familias foram selecionadas como
as mais produtivas.

Em relacédo a analise de agrupamentos, representada pelo dendrograma
utilizando o método de Ward, é possivel verificar a formagao de seis grupos (Figura
3). O corte no dendrograma foi efetuado a 23% ponto em que foram observadas

mudancas bruscas de nivel, conforme recomendacé&o de Cruz (1990).
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Figura 3. Dendrograma da analise de agrupamento hierarquico utilizando a distancia
Euclidiana e a ligagado entre os grupos pelo método de Ward, para as
caracteristicas agrondmicas: altura da planta na maturidade (APM); altura
da insergcao da primeira vagem (AlV); niumero de vagens (NV); numero de
ramos (NR); peso de cem sementes (PCS); produgéo de graos (PROD), no
meétodo bulkF3.

O grupo trés foi formado pelas familias 12, 21, 23, 37, 51 e 61 coincidiu com a
maior parte das melhores familias selecionadas pela analise de componentes
principais e K-médias, indicando a semelhancga entre os resultados obtidos pelas
analises multivariadas.

A andlise de agrupamento € bastante utilizada no melhoramento genético de
plantas, pois permite a classificacdo de individuos em grupos, a fim de maximizar a
homogeneidade dentro e a heterogeneidade entre os grupos. Sendo assim, esta
analise torna-se importante na busca por gendétipos superiores, na manutencao da
variabilidade genética a partir de cruzamentos de grupos geneticamente divergentes
representando uma importante estratégia para maiores ganhos com a selegéao.

De acordo com os resultados obtidos, observa-se que as analises por
componentes principais, K-médias e agrupamento, podem ser utilizadas como
ferramentas complementares na selecdo de familias superiores em programas de

melhoramento genético.
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A eficiéncia e concordancia das analises multivariadas tém sido demonstradas
por alguns autores na selecdo de progénies superiores através da utilizacdo das
técnicas de componentes principais, métodos de agrupamentos, K-médias e
dendrograma na cultura da soja (VIANNA et al., 2013) e no amendoim (PITTA et al.,
2010).

A seguir ser&o descritos os resultados obtidos pelo método bulk. Na analise de
componentes principais, no método bulk, trés autovalores foram superiores a 1,

explicando 77,60% da variancia contida nas seis variaveis originais (Tabela 6).

Tabela 6. Matriz de autovalores e estatistica das 6 caracteristicas avaliadas na
geragao Fsno método bulk.

. i Variancia
Numero do Variancia Autovalor
Autovalor o Acumulada

Autovalor Total (%) acumulado (%)

1 2,58 43,05 2,58 43,05

2 1,06 17,69 3,64 60,74

3 1,01 16,85 4,65 77,60

4 0,74 12,32 5,39 89,91

5 0,44 7,37 5,84 97,28

6 0,16 2,72 6,00 100,00

O primeiro componente principal (CP1) reteve 43,05% da variancia original. As
principais variaveis que explicaram essa retengdo da variancia foram: numero de
ramos, numero de vagens e produg¢ao de graos com os valores de correlagbes com
os componentes principais de -0,80, -0,89 e -0,88, respectivamente, conforme
observado na Tabela 7. O segundo componente principal (CP2) reteve 17,69% da
variancia remanescente, explicada essencialmente pela variavel altura da inser¢ao da
primeira vagem com correlagdo de -0,87. A variavel peso de cem sementes com
correlagao de 0,81, explicou o terceiro componente principal (CP3) que reteve 16,85%

da variancia (Tabela 7).
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Tabela 7. Correlagao entre as variaveis e trés componentes principais das familias de
soja na geragao Fs obtidos pelo método bulk.

Variaveis CP1 CP2 CP3
AlV (cm) 0,24 -0,87 0,25
APM (cm) 0,53 0,24 -0,46
NR -0,80 -0,24 -0,03
NV -0,89 0,12 -0,24
PCS (g) -0,22 0,40 0,81
PROD (g) -0,88 -0,10 -0,14

AlV: Altura da inser¢éo da primeira vagem; APM: altura da planta na maturidade; NR: nUmero de ramos;
NV: numero de vagens; PCS: peso de cem sementes; PROD: producao de gréos.

O plano bidimensional formado pelos componentes CP1 (43,05%) e CP2
(17,69%) reteve no total 60,74% da variancia original (Figura 4) e ficou caracterizado
pelas variaveis numero de ramos, numero de vagens e produgdo de graos, sendo
possivel discriminar as familias 14, 39, 52, 53 e 57, para tais caracteristicas. Essas
caracteristicas foram as mesmas obtidas no método bulkF3, relatado anteriormente.
Esses resultados indicam a importancia dessas variaveis para a obtengao de familias
com potencial produtivo. A familia 14 destacou-se como a mais produtiva, seguida
das familias 57 e 53, respectivamente (Tabela 8).

O plano bidimensional formado pelos componentes CP1 e CP3 reteve 59,90%
da variancia remanescente e discriminou os mesmos genotipos do plano

bidimensional CP1 e CP2, nao contribuindo com informacgdes relevantes.
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AlV

CP 1: 43,05%

Figura 4. Grafico biplot com dispersao das 60 familias de soja obtidas pelo método
bulk na geragao Fs, em fungdo dos componentes principais CP1 e CP2,
contendo a projecao dos vetores das variaveis: AlV: altura de insergao da
primeira vagem; APM: altura da planta na maturidade; NR: numero de
ramos; NV: numero de vagens; PCS: peso de cem sementes e PROD:
producao de graos.

Tabela 8. Médias genotipicas das familias selecionadas pela analise de componentes

principais no método bulk.

Familias AlV APM NR NV PCS PROD
(cm) (cm) planta planta (9) (9)

14 13 89 3,76 87,84 14,41 28,60

39 11 97 3,52 113,78 13,46 24,57

52 14 102 3,61 105,04 11,81 23,23

53 12 102 3,24 101,53 12,48 25,13
57 13 101 3,88 118,08 14,06 27,41

AlV: Altura da insergao da primeira vagem; APM: altura da planta na maturidade; NR: nimero de ramos;
NV: numero de vagens; PCS: peso de cem sementes; PROD: produgao de graos.

As familias selecionadas pela técnica de componentes principais foram as que

localizaram-se mais afastadas da origem do eixo,

apresentando, portanto,

propriedades especificas. As caracteristicas numero de vagens, numero de ramos e

producao de graos séo consideradas importantes, pois compdem os componentes de
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producdo da soja. Isto é devido ao fato de que ha uma relagao direta entre 0 numero
de ramos e numero de vagens com o potencial produtivo da planta (NAVARRO
JUNIOR; COSTA, 2002; PELUZIO et al., 2005; ALCANTARA NETO et al., 2011).

O método K-médias possibilitou a formacédo de seis grupos (Figura 5). De
maneira geral, pode-se observar que apenas dois grupos, 3 e 6 se sobressairam para
a produgéo de graos (Figura 5), enquanto que os demais 1, 2, 4 e 5 apresentaram
valores abaixo da média para produgao de gréos, numero de vagens e ramos. Vale
ressaltar que além da produgao de graos, o grupo 3 agrupou as familias de menor
porte e maior numero de ramos, indicando plantas menores, com maior numero de
ramos e, portanto, mais produtivas. Enquanto que o grupo 6, agrupou as familias com
as maiores producgdes de graos e maior numero de vagens, ou seja, familias com alto

potencial produtivo.

N W B~ O

ANV APM NR NV PCS PROD

Familias

Grupo 1:=0= 4, 5, 11, 15, 22, 23, 27, 32, 36, 37, 41, 44, 51, 59, 60 ; Grupo 2:== 9, 31 ; Grupo 3:== 6, 7, 13, 14, 21, 29, 35, 47, 48, 58
; Grupo 4:= 10, 18, 20, 30, 40, 45, 46, 49, 50 ; Grupo 5:=e= 3, 8, 17, 19, 24, 25, 28, 34, 38, 55, 61, 62 ; Grupo 6: =% 12, 16, 26, 33, 39
, 42, 43, 52, 53, 54, 56, 57

Figura 5. Grafico do perfil da distribuicdo dos centroides dos grupos na analise de
agrupamento por k-médias formados a partir das variaveis: AlV: altura de
insercdo da primeira vagem; APM: altura da planta na maturidade; NR:
numero de ramos; NV: numero de vagens; PCS: peso de cem sementes;
PROD: producéao de graos, pelo método bulk.

O dendrograma (Figura 6), realizado por meio da analise de agrupamento,
mostrou a formagéo de seis grupos, obtido pelo ponto de corte 23%. Verifica-se que

as familias discriminadas pela analise de componentes principais ficaram agrupadas
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em um mesmo conjunto, indicando a semelhanca entre os resultados das analises.
Ambos os métodos, bulkF3 e bulk, apresentaram o mesmo numero de grupos

formados por essa analise, porém diferindo na formag¢ao dos mesmos.
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Figura 6. Dendrograma da analise de agrupamento hierarquico utilizando a distancia
Euclidiana e a ligagcdo entre os grupos pelo método de Ward, para as
caracteristicas agrondmicas: altura da planta na maturidade (APM); altura
da insergao da primeira vagem (AlV); numero de vagens (NV); numero de
ramos (NR); peso de cem sementes (PCS); producéo de graos (PROD) no
método bulk.

Comparando os resultados obtidos pelos métodos bulkF3 e bulk, pode-se
observar que as analises multivariadas contribuiram para a selecao de familias com
maior potencial produtivo e com bons atributos agronémicos.

Em relagdo aos métodos multivariados utilizados, a analise de componentes
principais e os dois métodos de agrupamento, K-médias e o dendrograma obtido pelo
método de Ward, foram eficientes na selecdo de familias superiores, sendo

complementares entre si.
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4. CONCLUSOES

As analises multivariadas foram adequadas na selecédo de familias superiores
de soja, com énfase nas caracteristicas de importancia agronémica, relacionadas aos
componentes de produc¢do de graos, em ambos os métodos de condugéo.

As caracteristicas que permitiram discriminar os genotipos, tanto no método
bulkF3 como no bulk, foram produgdo de graos, numero de vagens e numero de

ramos.
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CAPIiTULO 4 - CONSIDERAGOES FINAIS

Os resultados deste trabalho demonstraram que o método bulkF3 proporcionou
familias mais produtivas quando comparado com o método bulk.

Os maiores ganhos genéticos para as caracteristicas foram obtidos no método
bulkF3, ou seja, com a selegao individual.

As analises univariada e multivariada foram concordantes quanto aos
resultados das familias selecionadas, evidenciando a superioridade agronémica das
mesmas.

E desejavel que um método de condugdo de populacdes segregantes preserve
a maior variabilidade genética possivel até as geragcdes avangadas, e com ganhos
elevados em func¢ado dos objetivos do melhoramento genético.

Para a tomada de decisao sobre qual método de conducgao utilizar, o melhorista
deve observar cuidadosamente qual € mais adequado a seus objetivos e ao tempo

desejado para a obteng¢ao das linhagens.



