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DIVERSIDADE GENÉTICA, ESTRUTURA POPULACIONAL E MAPEAMENTO 
ASSOCIATIVO EM POPULAÇÕES DE RILs DE SOJA TROPICAL 

 

 
RESUMO - A soja é uma cultura de dias curtos e sensível ao fotoperíodo, cuja 

adaptação a diferentes latitudes é crucial para a expansão do cultivo e aumento da 

produtividade. Esta tese foca em dois principais aspectos do melhoramento genético 

da soja: a estrutura populacional e o mapeamento associativo de características 

agronômicas. O primeiro capítulo abrange o estado geral da arte, uma introdução aos 

principais tópicos que serão abordados. O segundo capítulo aborda a diversidade 

genética e a estrutura populacional de três populações de linhagens de soja 

adaptadas a regiões tropicais. Foram genotipadas 405 linhagens, pertencentes a três 

populações distintas resultantes de cruzamentos biparentais. Utilizando 2.924 

marcadores Single Nucleotide Polymorphism (SNP), a análise de componentes 

principais (PCA) e a análise bayesiana foram capazes de distinguir e agrupar as 

linhagens quanto ao seu grupo ancestral. Os resultados indicam a importância de 

considerar a constituição genética e a adaptação latitudinal em programas de 

melhoramento genético de soja. O terceiro e último capítulo trata do mapeamento 

associativo de características agronômicas diretamente afetadas pela sensibilidade 

ao fotoperíodo em linhagens de soja tropical. Dados fenotípicos da população sul 

composta por 150 linhagens foram avaliados na safra 2022/23. Utilizando marcadores 

SNP e o método Blink (Bayesian-information and Linkage-disequilibrium Iteratively 

Nested Keyway), foram identificados 12 SNPs associados a altura de plantas no 

florescimento (APF), altura de plantas na maturidade (APM) e número de dias para 

maturidade (NDM). Onze genes candidatos foram identificados, podendo ser 

utilizados para o melhoramento genético da soja. A identificação de marcadores SNP 

e genes associados a características agronômicas de interesse poderão auxiliar na 

seleção in silico e no desenvolvimento de cultivares mais adaptadas a diferentes 

regiões, contribuindo para a eficiência e sustentabilidade do cultivo da soja. 

 

Palavras-chave: fotoperíodo; florescimento; maturidade; genes candidatos; SNP  



 
 

GENETIC DIVERSITY, POPULATION STRUCTURE AND ASSOCIATION 
MAPPING IN TROPICAL SOYBEAN RIL POPULATIONS 

 

ABSTRACT - Soybean is a short-day crop sensitive to photoperiod, and its adaptation 

to different latitudes is crucial for expanding cultivation and increasing productivity. This 

thesis focuses on two main aspects of soybean breeding: population structure and 

association mapping of agronomic traits. The first chapter covers the general state of 

the art, introducing the main topics to be addressed. The second chapter examines the 

genetic diversity and population structure of three populations of soybean lines 

adapted to tropical regions. A total of 405 lines, belonging to three distinct populations 

resulting from biparental crosses, were genotyped. Using 2,924 Single Nucleotide 

Polymorphism (SNP) markers, Principal Component Analysis (PCA) and Bayesian 

analysis were able to distinguish and group the lines according to their ancestral group. 

The results highlight the importance of considering genetic constitution and latitudinal 

adaptation in soybean breeding programs. The third and final chapter deals with the 

association mapping of agronomic traits directly affected by photoperiod sensitivity in 

tropical soybean lines. Phenotypic data from the southern population, consisting of 150 

lines, were evaluated during the 2022/23 growing season. Using SNP markers and the 

Blink method (Bayesian-information and Linkage-disequilibrium Iteratively Nested 

Keyway), 12 SNPs associated with plant height at flowering (PHF), plant height at 

maturity (PHM), and number of days to maturity (NDM) were identified. Eleven 

candidate genes were identified, which may be used for soybean genetic improvement. 

The identification of SNP markers and genes associated with agronomic traits of 

interest could aid in in silico selection and the development of cultivars better adapted 

to different regions, contributing to the efficiency and sustainability of soybean 

cultivation. 

 

Keywords: photoperiod; flowering; maturity; candidate genes; SNP  
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CAPÍTULO 1 – Considerações Gerais 

1 INTRODUÇÃO  

A soja [Glycine max (L.) Merril] é uma cultura de grande relevância econômica, 

destacando-se como a principal cultura do agronegócio brasileiro. Sua importância se 

deve ao fato de ser uma excelente fonte de óleo e proteína vegetal. Atualmente, o Brasil 

é o maior produtor mundial do grão, com uma produção estimada em cerca de 147 

milhões de toneladas no ano agrícola 2023/2024. Segundo dados do primeiro semestre 

de 2024, o estado do Mato Grosso se manteve como o maior produtor brasileiro de soja, 

com uma produção estimada em 39 milhões de toneladas. Em seguida, destacam-se os 

estados do Rio Grande do Sul, com 20 milhões de toneladas, e o Paraná, produzindo 18 

milhões de toneladas do grão. Juntos, esses três estados representam mais da metade 

da produção nacional de soja (CONAB, 2024). 

As cultivares modernas de soja foram domesticadas a partir de seu progenitor 

selvagem, Glycine soja Sieb. & Zucc., há cerca de 5.000 anos em regiões temperadas 

da China, entre as latitudes 32º N e 40º N. Atualmente, a soja é cultivada em uma ampla 

faixa de latitudes ao redor do mundo, de 53º N a 35º S (Li et al., 2024). Por ser uma planta 

de dias curtos, a soja domesticada é altamente sensível ao fotoperíodo e às condições 

de temperatura. A sua ampla adaptação às diversas faixas latitudinais é atribuída, em 

grande parte, aos avanços nas pesquisas fisiológicas, genéticas e moleculares 

relacionadas à sensibilidade ao fotoperíodo da espécie (Zhang et al., 2020). 

A variabilidade genética obtida  por programas de melhoramento e seleção de 

cultivares com alta adaptabilidade e estabilidade sob diversas condições edafoclimáticas, 

permitiram considerável avanço em termos de caracteres fisiológicos, morfológicos e 

agronômicos para a cultura da soja. Os programas de melhoramento genético buscam a 

introdução e ampliação da variabilidade genética pela incorporação de genes de 

interesse a partir de cruzamentos artificiais. 
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Compreender a estrutura populacional e as variantes genéticas presentes em uma 

população proporciona um conhecimento aprofundado sobre a relação entre 

características complexas e o fenótipo em diferentes genótipos. Em programas de 

melhoramento, essa prática pode otimizar o tempo necessário para a obtenção de 

cultivares com desempenhos superiores, além de auxiliar a traçar estratégias eficazes 

para explorar a variabilidade genética da espécie. 

Tanto em coleções de acessos de bancos de germoplasma, quanto em 

populações de cruzamentos controlados, a localização e isolamento de genes que estão 

envolvidos no controle de caracteres de interesse têm aumentado significativamente. 

Esses processos têm sido realizados de forma eficiente com o uso de marcadores 

moleculares que proporcionam ampla cobertura genômica. Com os avanços do 

sequenciamento de nova geração (NGS), os marcadores de polimorfismo único, Single 

Nucleotide Polymorphism (SNP) são utilizados para identificar loci ou possíveis genes 

associados à várias características quantitativas, tais como o número de dias necessários 

para florescimento e maturidade em soja (Guo et al., 2024; Wang et al., 2024). 

Os métodos de detecção de associação entre marcadores e genes têm sido 

aprimorados e se tornado mais precisos em suas análises. O método ‘Blink’ (Bayesian-

information and Linkage-disequilibrium Iteratively Nested Keyway) proposto por Huang et 

al. (2018) capta os efeitos das características quantitativas pelo desequilíbrio de ligação. 

Este método elimina a exigência de que os genes estejam distribuídos igualmente no 

genoma devido à condução iterativa de dois modelos de efeito fixo obtidos por esta 

metodologia. Um modelo testa um marcador por vez com vários marcadores associados 

ajustados como covariáveis e o outro modelo seleciona marcadores de covariáveis para 

controlar diretamente a associação existente. Esta metodologia propõe a diminuição de 

erros, falsos positivos e falsos negativos na associação entre SNPs e características 

fenotípicas analisadas (Huang et al., 2018; Wang e Zhang, 2021). 

Mediante o exposto, os objetivos do presente trabalho foram: i) verificar a 

diversidade genética e a estrutura populacional entre três populações de linhagens 

obtidas de cruzamentos biparentais de soja adaptadas à regiões tropicais; e ii) identificar 

loci e genes associados a características agronômicas influenciadas pela sensibilidade 
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ao fotoperíodo em soja. Esses objetivos visam contribuir para avanços significativos na 

seleção assistida em programas de melhoramento genético da soja tropical. 
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5 CONCLUSÕES 

O estudo das 150 linhagens evidenciou variação fenotípica entre os caracteres 

avaliados, com diferenças significativas nas alturas das plantas no florescimento e 

na maturidade.  

Foram identificados 12 SNPs associados a características sensíveis ao 

fotoperíodo neste estudo e 11 genes candidatos.  Isto irá colaborar com o avanço 

de estratégias de seleção em programas de melhoramento genético de soja podendo 

ser utilizados para seleção de materiais superiores in silico.  

Este estudo destaca a importância de considerar a adaptação ao fotoperíodo e a 

utilização de ferramentas moleculares combinadas com técnicas de fenotipagem para 

otimizar o desenvolvimento e a produtividade das cultivares em diferentes regiões. 
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