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MAPEAMENTO DE QTL E ANÁLISES DE ESPECTROSCOPIA PARA TEOR DE 

ÓLEO VISANDO APLICAÇÃO EM PROGRAMAS DE MELHORAMENTO DE 

SOJA 

 

RESUMO - A soja vem assumindo importância crescente em áreas 
canavieiras do Estado de São Paulo, como opção para cultivo em áreas de 
rotação/sucessão da cana-de-açúcar e para isso, faz-se necessário que o cultivar de 
soja possua ciclo curto, além de bons atributos agronômicos e alto teor de óleo 
visando a produção de biodiesel. O objetivo de presente trabalho foi a detecção e 
mapeamento de QTL’s associados aos conteúdos de óleo na soja, em populações 
F2 derivadas do cruzamento entre linhagens precoces e adaptadas ao sistema de 
rotação cana-soja (baixo teor de óleo) e genótipos não adaptados a este sistema 
(alto teor de óleo), visando a utilização de tais QTL’s no processo seletivo de 
populações segregantes. Além disso, objetivou-se ainda a construção de uma curva 
de calibração para ser utilizada em leituras de teor de óleo por espectroscopia do 
infravermelho próximo (NIR), em programas de melhoramento de soja. O 
mapeamento de QTL’s foi realizado por marcadores microssatélites (SSR) em 
população segregante de soja F2 proveniente do cruzamento bi-parental entre a 
Linhagem 69 (baixo teor de óleo) e o cultivar Tucunaré (alto teor de óleo), onde as 
leituras de teor de óleo das progênies foram obtidas por NIR. Os modelos de 
espectroscopia utilizados apresentaram coeficientes de correlação e os erros 
quadrático médio (RMSEC) respectivamente, de 76% e 0,33 para umidade e 57% e 
1,27 para óleo, indicando a viabilidade da metodologia NIR para predição dos 
parâmetros de umidade e teor de óleo em sementes de soja. Foram detectados dois 
QTLs associados ao conteúdo de óleo, nos grupos de ligação K e H. A variação 
fenotípica explicada pelos QTL variou de 7,8% a 46,75%, para o conteúdo de óleo. 
Foram detectados novos QTL associados ao conteúdo de óleo, divergindo daqueles 
previamente relatados em outros estudos. 

 
 
Palavras-chave: marcador molecular, espectroscopia no infravermelho próximo, 

melhoramento genético  
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QTL MAPPING AND SPECTROSCOPY ANALYSIS FOR OIL CONTENT IN 

ORDER APPLICATION IN SOYBEAN BREEDING PROGRAMS 

 
ABSTRACT - Soy has become increasingly important in sugarcane areas of 

São Paulo, as an option for cultivation in areas of rotation / succession of cane sugar 
and for this, it is necessary that the soybean cultivar has a short cycle, as well as 
good agronomic traits and high oil content in order to produce biodiesel. The aim of 
this study was the detection and QTL mapping associated with the soybean oil 
content in F2 populations derived from the cross between early lines and adapted to 
cane soybean rotation system (low oil content) and genotypes not adapted to this 
system (high oil content), to the use of such QTL in the selection of segregating 
populations. In addition, aimed to further the construction of a calibration curve for 
use in oil content readings by near infrared spectroscopy (NIR) in soybean breeding 
programs. The QTL mapping was performed by microsatellite markers (SSR) in 
segregating population from F2 soybean bi-parental cross between Line 69 (low) oil 
and cultivar Tucunaré (high oil content), where the content of readings oil progenies 
were obtained by NIR. The models used spectroscopy showed correlation 
coefficients and root mean square errors (RMSEC) respectively, and 0.33 to 76% 
moisture and 57% oil and 1.27 for indicating the feasibility of NIR method for 
predicting the moisture parameters and oil content in soybean seeds. Two QTLs 
were detected associated with the oil content in linking groups K and H. The 
phenotypic variation explained by QTLs varied from 7.8% to 46.75%, for oil content. 
New QTL was associated with the oil content, unlike those previously reported in 
other studies. 
 
 
Keywords: molecular marker, near infrared spectroscopy, breeding 
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CAPÍTULO 1 – CONSIDERAÇÕES GERAIS 

 

1 INTRODUÇÃO 

 

A cultura da soja constitui-se na principal oleaginosa cultivada dentre as 

espécies graníferas. A soja é considerada a principal commodity comercializada no 

Mundo com produção mundial de 283,8 milhões de toneladas e uma área cultivada 

de 113 milhões de hectares. Entre os grandes produtores do grão, os Estados 

Unidos é considerado o maior produtor de soja com produção de aproximadamente 

93 milhões de toneladas e com área cultivada de 32 milhões de hectares, sendo o 

Brasil o segundo maior produtor do grão (USDA, 2014). 

No Brasil a safra de soja no ano agrícola 2014/15 está estimada em 92,4 

milhões de toneladas em uma área total cultivada de 31 milhões de hectares, 

ocasionando em uma produtividade média aproximadamente de 3.000 kg/ha, 

consolidando o país como o segundo maior produtor e exportador mundial. Os 

Estados de Mato Grosso e Paraná são os principais produtores dessa cultura, 

contribuindo com 27% e 20 % respectivamente na produção nacional (CONAB, 

2014). 

De acordo com Teixeira (2006), a soja representa 88% do total da produção 

de oleaginosas e pelo seu parque industrial instalado, é sem duvida a principal 

commodity nacional disponível para atender demandas crescentes por biodiesel, 

vindas, sobretudo, dos mercados americano e europeu. 

A soja é uma das principais commodities comercializadas a nível mundial, não 

somente pela sua importância econômica, mas também pelo seu valor nutricional e 

sua composição. Essa cultura está inserida em diversas finalidades, seja na 

alimentação humana na forma de grãos inteiros e também em seus subprodutos 

como óleo vegetal, constituinte importante na formulação de ração animal, produção 

de biodiesel, entre outros (MANARA, 1998). 

Além do sistema de monocultivo tradicional, a soja vem assumindo 

importância crescente em áreas canavieiras do Estado de São Paulo, como opção 

para cultivo em áreas de reforma. Entre as vantagens, pode-se citar: cultivo 

totalmente mecanizado, diversificação econômica e melhoria das características 
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químicas do solo, além dos benefícios ligados aos aspectos rotacionais e de 

fertilidade do solo (MAURO et al., 1999). 

Diversos genótipos de soja são cultivados em diferentes ambientes de 

produção (clima e solo) com elevadas produções do grão, permitindo a quebra de 

fronteiras agrícolas, devido aos inúmeros programas de melhoramento genético 

existentes que visam selecionar genótipos não somente resistentes às principais 

pragas e doenças, mas também genótipos específicos direcionados para cada 

região. 

Geneticamente, a soja possui uma base genética estreita, sendo considerada 

uma espécie autógama perfeita, por apresentar o mecanismo de cleistogamia. Para 

que ocorra a variabilidade genética, hibridações artificiais são efetuadas em 

genótipos preferencialmente divergentes. 

Para que ocorra o sucesso nos programas de melhoramento genético de soja, 

são utilizadas inúmeras estratégias e conhecimento científico de qualidade para 

obtenção de genótipos altamente produtivos. Dessa forma, a avaliação dos 

caracteres agromorfológicos tais como: altura da planta, número de vagens, número 

de nós, entre outros, são avaliados em sucessivos ensaios de seleção, de forma que 

não ocorra a destruição do material vegetal para o avanço da geração futura. 

O teor de óleo em grão de soja também é um outro caráter que visa a seleção 

de genótipos de soja. Tem como finalidade obtenção de genótipos com alto teor de 

óleo para a produção de biodiesel, bem como a obtenção de genótipos com tal 

caráter e que seja de ciclo precoce para atender a demanda de áreas de reforma de 

cana-de-açúcar, principalmente para o Estado de São Paulo. 

Aliado a isso, não somente esses caracteres, mas também o tipo de 

delineamento estatístico utilizado nos ensaios experimentais é bastante criterioso 

para que diminua o efeito ambiental nos genótipos a serem avaliados. 

Com o avanço dos programas de melhoramento genético, outras técnicas 

foram atribuídas na seleção de genótipos superiores tais como; a biotecnologia com 

o uso de marcadores moleculares bem como a espectroscopia no infravermelho 

próximo (NIR). 

O uso dos marcadores moleculares no melhoramento de plantas visa a 

seleção de genótipos ao nível de DNA, auxiliando em diversos estudos: diversidade 
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genética, mapeamento genético de QTL’s, identificação varietal, fingerprinting, entre 

outros. Existem diversos tipos de marcadores moleculares, os quais são 

classificados quanto a sua natureza em dominantes e codominantes. De forma geral, 

estudos realizados com marcadores moleculares visam diminuir o tempo de seleção 

nos programas de melhoramento genético tradicional (MARTINS et al., 2011). 

Outra técnica utilizada nos programas de melhoramento é a espectroscopia 

no infravermelho próximo que visa a avaliação da composição do grão de soja como 

teor de umidade, teor de óleo, proteína, cinzas bem como toda a fração de ácidos 

graxos. Esta técnica tem sido utilizada em fases iniciais de programas de 

melhoramento, por meio da avaliação dos genótipos para vários caracteres, sem a 

destruição das sementes, permitindo a condução dos mesmos às gerações futuras. 

Mediante tais fatos, o presente estudo possui como objetivos a detecção e 

mapeamento de QTLs associados aos conteúdos de óleo na soja, em populações F2 

derivadas do cruzamento entre linhagens precoces e adaptadas ao sistema de 

rotação cana-soja (baixo teor de oleo) e genótipos não adaptados a este sistema 

(alto teor de óleo), visando a utilização de tais QTLs no processo seletivo de 

populações segregantes. Além disso, objetivou-se ainda a construção de uma curva 

de calibração para ser utilizada em leituras de teor de óleo por espectroscopia do 

infravermelho próximo (NIR), em programas de melhoramento de soja.  

 

2 REVISÃO DE LITERATURA 

2.1 Importância da cultura da soja 

 

A soja (Glycine max (L.) Merrill), pertencente à família Fabaceae, é a mais 

importante leguminosa cultivada em nível mundial, tanto do ponto de vista 

econômico, como no aspecto nutricional. Originária da China, a cultura é utilizada na 

alimentação deste povo há mais de 5000 anos. Foi inicialmente cultivada no Brasil a 

partir de 1882, no entanto, apenas no final da década de 1960 tornou-se 

economicamente importante quando a produção passou de 203 mil toneladas em 

1960 para 1 milhão de toneladas em 1969, na região Sul do país onde as condições 

climáticas de cultivo eram semelhantes às regiões tradicionais do restante do 
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mundo. Atualmente consolida-se como a mais importante cultura do agronegócio 

brasileiro. (CARUSO, 1996; CÂMARA, 2006). 

Um levantamento de safra realizado pela Conab retrata um crescimento de 

7% na área cultivada. O óleo vegetal proveniente do esmagamento deve ser 

destinado a atender a demanda adicional gerada pelo aumento, de 4% para 5% da 

mistura de óleo vegetal ao diesel mineral no âmbito do Programa Nacional de 

Produção e Uso de Biodiesel – PNPB (CONAB, 2014). 

A soja é considerada, mundialmente, a principal fonte de produção de óleos e 

proteínas vegetais para alimentação humana e animal (MANARA, 1988), ocupando 

lugar de destaque na oferta de óleo para consumo interno, na alimentação animal 

como principal fonte protéica, bem como, na pauta de exportação do país 

(SEDIYAMA et al., 1993). 

  A soja pode ser utilizada na alimentação humana na forma de grãos inteiros, 

leite e molho. O óleo de soja é rico em ácidos graxos poli-insaturados podendo ser 

usado como óleo de cozinha e para produção de maionese e margarinas. O óleo 

também apresenta aplicações industriais na fabricação de tinta de caneta, biodiesel, 

tinta de pintura em geral, xampu, sabões e detergentes. 

A lecitina obtida pela extração da goma do óleo de soja bruto é empregada 

como emulsificador na produção de produtos ricos em gorduras e óleos, como o 

chocolate, a margarina e os produtos de panificação. Pode também ser usada como 

agente estabilizador em banhas e como agente umectante para, por exemplo, 

cosméticos. 

O farelo de soja é usado como suplemento alimentar rico em proteína para 

alimentação de gado, suínos, aves domésticas e peixes. A farinha e o concentrado 

de soja são utilizados em rações animais especiais. Na indústria alimentar, a soja 

pode ser utilizada na produção de cereais, pães, biscoitos, massas, produtos finos 

de carne etc. Usa-se a proteína texturizada de soja como substituto da carne. Os 

usos técnicos dos ingredientes proteicos e da farinha de soja incluem revestimentos 

de papel e auxiliares de processos de fermentação. 

A casca da soja é retirada durante o descascamento inicial dos grãos e 

contém material fibroso. É usada como forragem grossa e também como fonte de 

fibras dietéticas de cereais matinais e de certos lanches prontos (MISSÃO, 2006). 
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2.2 Composição do grão de soja 

 

O grão de soja é composto por aproximadamente 38% de proteínas, 19% de 

óleos, 27% de carboidratos e 11% de umidade (EMBRAPA, 2010). O óleo de soja é 

constituído de triacilgliceróis, que são ésteres formados a partir de três ácidos graxos 

e uma molécula de glicerol. Os ácidos graxos são ácidos orgânicos lineares que 

diferem pelo número de carbonos e também, pela presença de insaturações, isto é, 

duplas ligações entre os átomos de carbono, em sua cadeia hidrofóbica. Os ácidos 

graxos sem duplas ligações são conhecidos como saturados e aqueles que 

possuem tais ligações são chamados de insaturados ou poliinsaturados, com uma 

ou mais duplas ligações, respectivamente (CAMARA, 2006). 

Na soja os principais ácidos graxos da fração óleo e a proporção média 

encontradas são: 11% de palmítico (C16:0), 4% de esteárico (C18:0), 23,4 % oléico 

(C 18:1), 53,2 % de linoléico (C18:2) e de 7,8% linolênico (C18:3) (LIU; WHITE, 

1992). Outros ácidos como mirístico, palmitoléico, araquídico, eicosenóico e 

Behênico estão em menor quantidade.  Estudos realizados por Lago et al. (1978) em 

vários genótipos, identificaram conteúdos médios de 15% de ácidos graxos 

saturados (11% a 13% de C16:0 e entre 3% a 4% de C18:0), 21% a 41% de ácidos 

graxos monoinstaurados (C18:1), entre 39% a 56% de ácidos di-insaturados (C18:2)  

e 4,5% a 6,9% de polinsaturados (C18:3). 

A qualidade do óleo é determinada pela composição e distribuição destes 

ácidos graxos na molécula de triacilglicerol, influenciando suas propriedades físicas 

e químicas, como o ponto de fusão e a estabilidade oxidativa. 

A degradação oxidativa de ácidos graxos polinsaturados, como o ácido 

linolênico ocorre pela presença de duplas ligações nas cadeias de carbonos, 

tornando estas moléculas suscetíveis ao ataque oxidativo, ocorrendo assim a 

formação de compostos que alteram o odor e sabor do produto (DUNTON et al., 

1951; YADAV, 1996) 

Dessa forma, o alto teor de ácidos graxos polinsaturados é responsável pela 

redução da estabilidade à oxidação e da qualidade do óleo de soja, tanto para fins 

alimentícios quanto industriais como, por exemplo, para a produção do biodiesel 
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(ALONSO; MAROTO, 2000). O ácido oléico não é estável como os ácidos graxos 

saturados, entretanto, é cerca de 10 vezes mais estável que o ácido linoléico e pelo 

menos 20 vezes mais estável que o ácido linolênico (ECONOMIC, 1990). 

De acordo com Fehr (2007) citado em Matta (2008), alterações na 

composição dos ácidos graxos de óleo de soja têm sido bem sucedidas para melhor 

satisfazer as necessidades dos consumidores. O desejável seria que os óleos de 

soja comercializados possuíssem três modificações que são: redução de 8 para 1% 

do  conteúdo de ácido linolênico da semente de soja; aumento do ácido oléico de 25 

para 80%; e redução de 11 para 4% do conteúdo de ácido palmítico. Essas 

alterações são bastante benéficas visto que aumentam a estabilidade oxidativa e a 

vida útil do óleo, reduzindo a hidrogenação química e os teores de gorduras 

saturadas. 

Os programas de melhoramento genético, buscam nos bancos de 

germoplasma da soja, genótipos com baixos teores de ácido linolênico. Foram 

identificadas introduções de plantas com teores mais baixos desse ácido, 

comparadas às cultivares elites, porém nenhuma delas com menos que 4% 

(KLEIMAN; CALVIS, 1982). 

 

2.3 Obtenção e produção do Biodiesel 

 

A demanda projetada de energia no mundo aumentará 1,7% ao ano, de 2000 

a 2030, quando alcançará 15,3 bilhões de toneladas equivalentes de petróleo. Os 

combustíveis fósseis responderiam por 90% do aumento mundial, até 2030. 

Entretanto, o esgotamento progressivo das reservas mundiais de petróleo é uma 

realidade cada vez menos contestada. A Bristish Petroleum, em seu estudo “Revisão 

Estatística de Energia Mundial de 2004”, afirma que atualmente as reservas 

mundiais de petróleo durariam em torno de 41 anos, as de gás natural, 67 anos, e as 

reservas brasileiras de petróleo, 18 anos. (MAPA, 2010). 

Há ainda os fatores ambientais, devido aos impactos negativos dos 

combustíveis fósseis sobre o clima. Para cada 3,8 litros de gasolina que um 

automóvel queima, são liberados 10 kg de CO2 na atmosfera. A queima de 
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derivados de petróleo contribui para o aquecimento do clima global por elevar tais 

níveis de CO2 na atmosfera. (BIODIESEL, 2010). 

 O Biodiesel vem sendo estudado como uma alternativa aos combustíveis 

derivados do petróleo, pois é um combustível biodegradável derivado de fontes 

renováveis. A agricultura apresenta-se como uma alternativa viável, do ponto de 

vista econômico, social e ambiental, para a geração dessa energia renovável. O 

biodiesel pode ser produzido a partir de óleos vegetais, tais como soja, mamona, 

dendê (palma), girassol, babaçu, amendoim e pinhão manso. 

 A soja pode ser utilizada como uma das opções para obtenção de 

biocombustíveis. Por apresentar baixos custos de produção, encontra-se adaptada a 

todo território nacional, possui elevados teores de óleo, alta produtividade de óleo 

por hectare, podendo ainda ser armazenada por longos períodos. O biodiesel feito 

com óleo de soja não apresenta qualquer restrição para consumo em climas quentes 

ou frios. Seu óleo pode ser utilizado tanto para o consumo humano, quanto para 

produzir biodiesel ou para usos na indústria química. 

Um óleo adequado para a produção do biodiesel deve ser rico em ácidos 

graxos de cadeia longa e com baixo nível de insaturação. Tais características 

determinam a estabilidade do produto (PINTO et al., 2005). O biodiesel pode ser 

produzido a partir do processo de transesterificação. Esse processo se dá pela 

reação do triglicerídeo com um álcool na presença de um catalisador, que pode ser 

um ácido ou uma base forte, produzindo uma mistura de ésteres alquílicos de ácidos 

graxos e glicerol. A mistura de ésteres é, então, separada e purificada e, assim, se 

tem o biodiesel. A fonte de álcool pode ser o metanol, o etanol, o propanol ou o 

butanol. Os mais utilizados são metanol e etanol, sendo que com o primeiro pode-se 

obter maior rendimento (MONTEIRO et al., 2005). 

 O metanol é geralmente empregado na produção de biodiesel devido à 

simplicidade do processo, ou seja, tempo de reação reduzido, separação 

espontânea da glicerina dos ésteres metílicos e alta conversão dos triacilglicerídeos 

em ésteres. Além disso, tem um custo menor e é utilizado em pequeno excesso no 

processo. Entretanto, apresenta algumas desvantagens: alta toxicidade, sintetizado 

de fontes não renováveis e o país não têm auto-suficiência na sua produção. O uso 

do etanol, mesmo com as suas desvantagens técnicas (separação difícil do 
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biodiesel/glicerina) e econômicas (alto custo) torna-se atrativo, sob o ponto de vista 

estratégico e ambiental. No Brasil, o uso de etanol é vantajoso, pois este é 

produzido em larga escala, constitui-se numa fonte de energia renovável (cana-de-

açúcar) e abundante e, ainda, é obtido por processo totalmente independente do 

petróleo (FERRARI et al., 2005). 

 A viscosidade do biodiesel de soja a 37,8ºC é de 4,08 quando obtido por 

metanólise (Me) e 4,41 por etanólise (Et) se aproximando dos valores encontrados 

no diesel oriundo do petróleo que varia entre 2,5 a 5,5. Já a viscosidade na mamona 

é de 17,02 por Me e 19,75 por Et; no dendê esses valores são de 6,25 por Me e 6,39 

por Et. Com relação a densidade do biodiesel a 20ºC  os valores obtidos quando se 

utiliza metanol é de 0,884 para a soja, 0,9144 para a mamona e 0,8603 para o 

dendê. Ao empregar o etanol a densidade da soja é de 0,881, da mamona 0,9095 e 

do dendê 0,8597. Os valores do Biodiesel oriundo da soja nesta situação são 

novamente muito próximos ao do diesel, estando entre 0,820 a 0,880. 

 

 

2.4 Precocidade visando rotação com cana-de-açúcar 

 

A soja possui grande importância em áreas canavieiras do Estado de São 

Paulo, como opção para cultivo em áreas de reforma. Entre as vantagens, pode-se 

citar: cultivo totalmente mecanizado, diversificação econômica e melhoria das 

características químicas do solo. Devido ao seu excelente comportamento nessas 

áreas, além das vantagens citadas pode-se mencionar os benefícios dos aspectos 

rotacionais e de recuperação da fertilidade do solo (MAURO et al., 1999). 

Em áreas de reforma de canavial tem-se optado pelo plantio de leguminosas 

por proporcionar ao produtor de cana uma série de vantagens sob o ponto de vista 

agronômico, econômico, político e social (MONTEIRO; FERREIRA, 1986). As 

leguminosas vêm sendo preferidas por fixarem nitrogênio atmosférico, por 

possuírem uma estreita relação carbono: nitrogênio e por deixarem no solo, após a 

colheita, um resíduo vegetal facilmente decomponível (MONTEIRO, 1988). O 

sistema mais comum de utilização de culturas em rotação envolve a retirada da cana 

em setembro-outubro, destruição da soqueira, calagem, preparo do solo visando a 



9 
 

cultura a ser instalada, plantio da cultura anual, sua colheita em fevereiro-março e 

plantio da cana logo em seguida. 

 

 

2.5 Marcadores moleculares no melhoramento de plantas 

 

A agricultura tem papel essencial no fornecimento de matéria-prima para a 

alimentação humana e animal e o sucesso dessa atividade nos últimos anos está 

relacionado ao melhoramento genético de plantas de interesse econômico 

(OLIVEIRA et al., 2007). A utilização de técnicas clássicas de melhoramento 

juntamente com tecnologias avançadas, considerando vantagens e limitações de 

cada uma delas, aumenta a eficiência de seleção e maximização de ganhos 

genéticos durante o melhoramento e são responsáveis pelo incremento de 

produtividade das culturas (SALGADO; PINHO, 2006). 

Dentre as tecnologias empregadas atualmente, estão os marcadores 

moleculares, que permitem a seleção de indivíduos superiores baseando-se no 

genótipo. Os marcadores moleculares podem ser definidos como todo e qualquer 

fenótipo molecular originado a partir de um gene expresso (isoenzimas) ou de um 

fragmento de DNA que pode ou não corresponder a regiões expressas do genoma 

(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998). 

Inicialmente, os estudos genéticos e de melhoramento utilizavam marcadores 

controlados por genes relacionados a caracteres morfológicos e de fácil visualização 

no organismo (OLIVEIRA et al., 2007). Os marcadores morfológicos contribuíram 

para o desenvolvimento dos princípios teóricos nesse campo, no entanto, o número 

reduzido de marcadores morfológicos diferentes em uma mesma linhagem diminuía 

a possibilidade de associação com caracteres de importância econômica 

(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998). Além disso, a disponibilidade desses 

marcadores era restrita a poucas espécies; estes podem sofrer influência do 

ambiente e mutações deletérias limitaram sua utilização (SALGADO; PINHO, 2006). 

 Inúmeros foram os avanços quanto aos marcadores moleculares, o 

desenvolvimento dos diversos tipos de marcadores e a quantidade de marcadores 
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foi ampliada, tornando possível a aplicação dessa técnica em diversas espécies 

vegetais. 

Os marcadores moleculares baseados em DNA constituem uma ferramenta 

rápida e eficaz para estudos genômicos, uma vez que identificam polimorfismos 

diretamente ao nível do DNA. Com base nesse polimorfismo, é possível inferir sobre 

as relações entre o genótipo e o fenótipo dos indivíduos (MARTINS et al., 2011). A 

existência de diversas técnicas moleculares e suas diferenças de princípios e 

metodologias requer análise cuidadosa na escolha de um ou mais tipos de 

marcadores, uma vez que uns são mais apropriados que outros dependendo da 

informação que se deseja obter (SEMAGN et al., 2006; MELO et al., 2011). 

As vantagens dos marcadores moleculares podem ser inúmeras: são 

ilimitados e estão por todo o genoma; independem de influências ambientais, 

condições fisiológicas ou do estádio de desenvolvimento da planta; não são tecido-

específicos e apenas uma pequena amostra é necessária para análise genética 

(SALGADO; PINHO, 2006; SHAW et al., 2009; MELO et al., 2011) 

Um marcador molecular ideal deve possuir algumas características: ser 

altamente polimórfico, ter herança codominante possibilitando a diferenciação entre 

homozigotos e heterozigotos, ter distribuição uniforme e frequente pelo genoma, 

tornando a análise fácil, rápida e de baixo custo; ter alta reprodutibilidade permitindo 

o intercâmbio de dados entre laboratórios (KUMAR et al., 2009) 

 

 

2.6 Marcador molecular microssatélite (SSR) 

 

 Marcadores moleculares do tipo microssatélites ou SSRs (Simple 

Sequence Repeats), consistem em 1 a 5 nucleotídeos repetidos em sequência. As 

regiões de DNA que flanqueiam os microssatélites são geralmente conservadas 

entre os indivíduos de uma mesma espécie, permitindo seleção de primers 

específicos que amplificam, via PCR (Reação em Cadeia da Polimerase), 

fragmentos contendo o DNA repetitivo em todos os genótipos. Quando os 

microssatélites são individualmente amplificados, usando o par de primers 

complementares às sequências únicas que os flanqueiam quase que 
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invariavelmente mostram extensivo polimorfismo para tamanho de bandas. A 

variação do tamanho dos produtos de PCR é uma consequência advinda de 

diferentes números de unidades repetitivas dentro da estrutura do SSR (CREGAN et 

al., 1999). Dessa forma, cada microssatélite, independentemente do elemento 

repetitivo, constitui um loco genético altamente variável, multialélico, de grande 

conteúdo informativo. Essa natureza altamente informativa, combinada com a 

especificidade e rapidez da tecnologia PCR, fazem desses marcadores uma 

eficiente ferramenta para estudos de genes eucarióticos (AKKAYA et al., 1992). 

O polimorfismo dos microssatélites é consequência dos diferentes números 

de unidades repetitivas presentes no genoma e o resultado pode ser visualizado em 

gel de poliacrilamida ou agarose especial de alta resolução, sendo que é necessário 

um gel adequado para a separação de segmentos que diferem por poucos pares de 

bases (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998). São marcadores co-dominantes, 

facilmente reprodutíveis, hipervariáveis e têm as vantagens de ser de rápida 

detecção e de permitir a análise de grande número de combinações de primers por 

amostras em géis multiplex. A grande limitação da técnica de microssatélites é o 

desenvolvimento dos primers, que dependem do conhecimento das sequências que 

flanqueiam as bases repetidas (MCCOUCH et al., 1997). Assim, necessita-se de 

muito trabalho para o desenvolvimento prévio desses marcadores. Entretanto, esta 

etapa pode ser eliminada em função do aumento da disponibilidade de primers de 

microssatélites para várias espécies (LANZA et al., 2000).  

 

 

2.7 Seleção assistida por marcadores moleculares 

 

O melhoramento convencional aliou-se às técnicas de biologia molecular para 

selecionar genótipos superiores com o auxílio dos marcadores moleculares 

(FRONZA, 2003). Atualmente, vários programas de melhoramento têm utilizado as 

técnicas moleculares visando a seleção assistida por marcadores moleculares - 

SAMM (ALZATE-MARIN et al.,2005; BENCHIMOL et al., 2005). 

Um dos primeiros trabalhos sobre seleção assistida por marcadores foi feito 

por Stuber et al. (1982), com a utilização de oito locos isoenzimáticos em uma 
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população melhorada de milho. Verificou-se que a seleção baseada nesses locos 

possibilitou o aumento tanto da produtividade de grãos como no número de espigas. 

No entanto, não houve como saber se as alterações nessas características foram 

devido a ligações com poligenes ou à participação dessas aloenzimas em suas rotas 

metabólicas. 

A SAMM tem sido bastante utilizada em várias culturas, sendo que Federizzi 

(1998) enfatiza que esta é possivelmente a área que possui maior impacto dentro 

dos programas de melhoramento, pela sua utilização na identificação de genótipos 

superiores em populações segregantes. Os alelos desfavoráveis podem ser 

eliminados ou bastante reduzidos durante os estádios iniciais de desenvolvimento 

das plantas, conduzindo-se a seleção no campo, de um reduzido número de plantas. 

As vantagens da SAMM foram analisadas por LEE (1995), onde o mesmo 

considerou que devem ser avaliados o custo e o tempo para o desenvolvimento de 

cultivares e para a seleção dos caracteres de interesse. O autor ressaltou que o uso 

dos marcadores moleculares será vantajoso quando o loco de resistência e o 

marcador estiverem fortemente ligados e ainda quando forem usadas as primeiras 

gerações de segregação para evitar a erosão da ligação entre o loco e a marca. 

Uma das etapas mais importantes no uso de marcadores moleculares é o 

estabelecimento da relação entre um dado marcador e um loco de interesse, sendo 

uma etapa trabalhosa e que exige bastante critério. Devido ao fenômeno de 

recombinação, as regiões que circunvizinham o loco de interesse podem ser 

distintas, mesmo entre genótipos aparentados. Portanto, um marcador polimórfico 

entre progenitores A e B, pode não ser polimórfico entre A e C. Logo, para cada 

cruzamento, marcadores específicos devem ser identificados. Em muitos casos, no 

entanto, um mesmo marcador pode ser útil em diferentes populações derivadas de 

diferentes cruzamentos (ALZATE-MARIN et al., 2005). 

O sucesso da SAMM depende do grau de associação entre o marcador e a 

característica de interesse: quanto maior, menor a chance de ocorrer recombinação 

entre o marcador e o gene que controla a característica, sendo maior a eficiência da 

seleção. 

 Diversos estudos têm sido realizados para obtenção de um mapa de ligação 

saturado para a soja e para a identificação e validação de QTL´s associados a 
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características de interesse agronômico em soja, tais como produção de grãos e 

conteúdo de proteína e óleo na semente. Com a identificação de marcadores 

moleculares associados à QTL´s que aumentem o teor de óleo, abrem-se 

perspectivas de uma melhor orientação dos cruzamentos a serem realizados, 

através da combinação dos efeitos de diferentes QTL´s, o que possibilita a seleção 

de genótipos que expressem ao máximo o potencial para produção de óleo. 

 

2.8 Mapeamento de QTLs para teor de óleo  

 

A grande maioria dos caracteres de importância econômica em plantas é 

classificada como de natureza quantitativa. Tais caracteres são aqueles cuja 

expressão fenotípica apresenta uma variação contínua, atribuída à segregação 

simultânea de muitos genes distribuídos pelo genoma. As regiões cromossômicas 

referentes à sua localização são definidas como QTLs (“Quantitative Trait Loci”).  

Com o advento dos marcadores moleculares tornou-se possível mapear tais regiões 

(QTL´s) que afetam esses caracteres quantitativos. Sendo assim, mapear um QTL 

significa identificar sua posição no genoma e estimar seus efeitos genéticos, tais 

como: o efeito aditivo, efeito de dominância e outros efeitos presentes no modelo 

adotado (TOLEDO et al, 2008).  

 Alguns trabalhos já encontram-se descritos visando identificação de QTL´s 

para os teores de óleo em soja utilizando diferentes marcadores, tipos e tamanhos 

de populações, além de citarem a utilização de genótipos adaptados e exóticos. 

Panthee et al. (2005) detectaram QTL´s para teor de óleo e proteína em uma 

população de 101 RIL´s obtidas do cruzamento entre N98-984 e TN93-99. Entre 585 

SSRs testados, 94 marcadores foram polimórficos, sendo avaliados na população. 

Um QTL no GL G explicou cerca de 20% do teor de proteína e três QTL´s nos GL 

D1b, G e O explicaram 11,8; 9,4 e 15% do teor de óleo nesta população. 

Nichols et al. (2006) avaliaram diferentes populações de isolinhas RC4F3:4 e 

RC5F5 para teor de óleo e proteína e marcadores SSRs e AFLPs do GL I. Utilizando 

as populações RC4F3:4, mapearam um QTL para teor de proteína e óleo no intervalo 

de 11 cM entre as marcas Satt614 e Satt354. Na análise com as populações RC5F5, 

a localização deste QTL foi redefinida no intervalo de três cM entre os marcadores 
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Satt239 e ACG9b e o QTL explicou 15,4, 11,7, 17,7 e 21,1% da variação do teor de 

proteína em cada população RC5F5 avaliada.  

Um estudo genético da concentração de ácidos graxos e do conteúdo de 

lipídios em G. max x G. soja apresentou distribuição normal e alta herdabailidade em 

F2 e populações recombinantes testadas, além disso, verificou-se uma correlação 

negativa entre tais caracteres. Um QTL para o conteúdo lipídico e concentração de 

ácido linoleico foi detectado na mesma posição próximo a um marcador SSR 

Satt384 nos grupos L G E, sugerindo que os fatores que controlam o conteúdo de 

lipídios podem ser parcialmente compartilhados com os responsáveis pela 

concentração de ácido linoleico (SHIBATA et al., 2008). 

Conforme observa-se, existem muitos estudos descritos na literatura, os quais 

detectaram e caracterizaram QTL´s em populações de genótipos de soja para os 

conteúdos de óleo no grão. Muitos destes locos, entretanto, não foram validados em 

diferentes ambientes ou backgrounds genéticos. Por isso, estudos complementarem 

são necessários, com a finalidade de validar e confirmar a consistência de tais 

QTL´s já relatados para que estes locos possam ser explorados em estratégias de 

processos de Seleção Assistida por Marcadores dentro de programas de 

melhoramento genético convencionais, possibilitando dessa forma maiores ganhos 

genéticos no processo seletivo deste importante componente do grão da soja. 

 

 

2.9 Espectroscopia por infravermelho próximo (NIR) 

  

O termo espectroscopia refere-se à interação de qualquer tipo de radiação 

eletromagnética com a matéria. O Infravermelho próximo corresponde a região 

posterior à do visível, compreendendo os comprimentos de onda de 750 a 2500 nm, 

com números de onda de 13300 a 4000 cm-1, respectivamente (PASQUINI, 2003). 

 O uso da espectroscopia NIR (Near InfraRed spectroscopy) tem como objetivo 

principal obter informações qualitativas ou quantitativas de uma amostra, por meio 

da interação das ondas eletromagnéticas do infravermelho com os constituintes da 

amostra. As ocorrências espectrais na região do infravermelho próximo provêm de 

ligações em que o hidrogênio participa, o que torna a técnica útil para a 
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determinação de compostos orgânicos contendo principalmente ligações C-H, O-H, 

N-H e S-H, sem que haja necessidade de pré-tratamento da amostra (PASQUINI, 

2003).  

 Quando comparada a outros métodos químicos, a espectroscopia NIR possui 

vantagens, pois, em geral, não necessita de preparação de amostras, não gera 

resíduo, é rápida e não destrutiva (GONZAGA, 2006).  

 A relação entre o resultado da resposta instrumental com a propriedade de 

interesse da amostra é denominada calibração. A equação matemática que 

descreve a relação é o modelo de calibração e a representação gráfica é chamada 

de curva analítica ou curva de calibração (PIMENTEL; NETO, 1996). O processo de 

calibração consiste geralmente em duas etapas: a descritiva, que usa concentrações 

conhecidas para construir um modelo que relaciona a grandeza medida com a 

concentração da espécie de interesse, e a preditiva, a qual utiliza este modelo para 

pressupor concentrações de novas amostras, a partir dos sinais analíticos 

mensurados por estas (PIMENTEL; NETO, 1996).  

 Para construir uma curva de calibração confiável, necessária para as leituras 

por NIR, é preciso um método de referência com boa reprodutibilidade e que forneça 

resultados que apresentem boa correlação com os espectros gerados pelo NIR. 

Também é desejável que a curva tenha uma amplitude considerável, isto é, que seja 

aplicável para um grande número de amostras, as quais podem ter os mais variados 

valores, sendo estes abrangidos pela curva. Na construção de uma curva de 

calibração, também se busca o menor desvio possível, ou seja, maior precisão dos 

resultados (CORRÊA, 2014). 
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CAPÍTULO 2 – DESENVOLVIMENTO DE CURVA DE CALIBRAÇÃO POR 

ESPECTROSCOPIA NO INFRAVERMELHO PRÓXIMO PARA 

DETERMINAÇÃO DO TEOR DE ÓLEO EM SOJA 

 

RESUMO – O objetivo deste trabalho foi desenvolver uma curva de calibração 
utilizando a espectroscopia no infravermelho próximo (NIR) para estimar o teor de 
umidade e óleo em sementes de soja, sem a necessidade de destruição das 
mesmas. Os espectros foram obtidos na faixa de 12.000 a 4.000 cm-1, com 64 
scans e 16 cm-1 de resolução, sendo as análises realizadas em cinco repetições. 
Após a obtenção dos espectros foi determinado o teor de umidade e a extração do 
teor de óleo, os quais foram realizados em duplicata para cada genótipo. Os 
espectros foram reprocessados por várias combinações de pré-tratamentos 
matemáticos para que fosse obtido o melhor modelo PLS (Partial Least Squares). Os 
coeficientes de correlação e os erros quadráticos médios dos modelos de calibração 
(RMSEC) foram, respectivamente, de 76% e 0,33 para umidade e 57% e 1,27 para 
óleo, enquanto que para os modelos de validação o RMSECV foi de 0,38 e R2CV de 
68% para umidade e RMSECV de 1,33 E R2CV de 53% para óleo. Tais resultados 
indicam a viabilidade da metodologia NIR para predição dos parâmetros de umidade 
e teor de óleo em sementes de soja, principalmente por ser uma técnica não 
destrutiva, visando a utilização para o processo seletivo em programas de 
melhoramento, na seleção de progênies superiores em populações segregantes de 
soja. 
 

Palavras-chave: melhoramento genético, Glycine max, NIR 
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1 INTRODUÇÃO  

 

Com relação à realidade atual da produção do Biodiesel, sabe-se que as 

usinas processadoras de cana-de-açúcar estão com grande interesse no setor, por 

existir a possibilidade de instalação de pequenas usinas de processamento de 

Biodiesel, junto a estas Usinas de Açúcar e álcool, visando abastecimento de sua 

frota permanente. Sendo assim, a soja produzida em áreas de reforma de cana-de-

açúcar pode ser destinada a tais unidades, para processamento e obtenção do 

Biodiesel, devendo para tanto atender às premissas de bons conteúdos de teor de 

óleo, além de precocidade e produtividade, de modo a atender ao cronograma de 

plantio da cultura da cana-de-açúcar, no sistema de rotação.  

A existência de poucos cultivares modernos de soja recomendados para 

plantio em áreas de reforma de canavial na atualidade, e o crescente aumento de 

áreas ocupadas com a cultura da cana-de-açúcar no Estado de São Paulo, são 

fatores de grande importância e que reforçam a necessidade de obtenção de novos 

cultivares em substituição aos cultivares obsoletos existentes e que atendam este 

sistema agrícola que encontra-se em rápida expansão. 

Acompanhando este processo, o Biodiesel vem sendo estudado como uma 

alternativa aos combustíveis derivados do petróleo, pois é um combustível 

biodegradável e derivado de fontes renováveis, podendo ser produzido, por 

exemplo, a partir de óleos vegetais, tais como soja, mamona, dendê (palma), 

girassol, babaçu, amendoim e pinhão manso. 

Sendo assim, é de extrema importância que o caráter teor de óleo seja 

consolidado nos programas de melhoramento genético da cultura objetivando a 

obtenção desses novos cultivares de forma a atender a demanda do mercado atual. 

Para isso faz-se necessário o conhecimento da qualidade do grão de soja bem como 

o fracionamento da composição química do óleo presente no grão para fins de 

produção de Biodiesel. 

Além do teor de óleo, também merece destaque o teor de umidade contido na 

semente de soja. O segundo se destaca por estar relacionado intrinsecamente à 

qualidade da semente após o processo de colheita e também no armazenamento da 

mesma. O primeiro, por sua vez, constitui-se um dos caracteres de maior 
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importância da cultura da soja, por se tratar de um dos principais produtos 

comerciais derivados do grão. 

Diante disso, em um programa de melhoramento genético de soja, todas as 

características devem ser preferencialmente avaliadas de forma não destrutiva pela 

ausência de repetição de indivíduos segregantes, onde os indivíduos selecionados 

devem permanecer para comporem as gerações futuras. Para o caso de genótipos 

já fixados, uma técnica não destrutiva também faz-se necessário pelo fato de não 

haver gasto de sementes genéticas para as aferições por métodos destrutivos, 

reduzindo o custo do processo. 

Dentro desse contexto, a espectroscopia no infravermelho próximo (NIR), é 

uma técnica adequada para a avaliação de caracteres desta natureza permitindo a 

seleção de genótipos superiores, sem destruição das sementes e fornecendo 

resultados seguros, precisos e de forma rápida. 

O modelo ou curva de calibração por espectroscopia no infravermelho é uma 

técnica rápida e capaz de analisar substâncias orgânicas de forma confiável. A 

adoção desse método analítico apresentou um importante impacto na indústria de 

alimentos e agricultura (FERREIRA et al. 2013). 

Mediante ao exposto, o objetivo do presente trabalho consiste no 

desenvolvimento de um modelo de calibração para os caracteres de teor de umidade 

e percentual de óleo em sementes íntegras de soja, a partir da espectroscopia no 

infravermelho próximo (NIR), visando aplicação dos referidos modelos em 

programas de melhoramento de soja, em processos seletivos. 

 

 

2 MATERIAL E MÉTODOS 

 

2.1 Material vegetal 

 

Foram utilizados 262 genótipos de soja colhidos no ano agrícola 2012/13 

pertencentes ao programa de melhoramento de soja da UNESP – FCAV, os quais 

consistem em linhagens avançadas com elevado grau de endogamia, sendo os 

mesmos totalmente estáveis quanto ao desempenho fenotípico e homozigóticos 
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quanto à constituição genotípica descritos na Tabela 1. Foram tomadas amostras de 

80 g (gramas) de cada genótipo para a obtenção dos espectros das sementes 

íntegras, no equipamento NIR da marca Bruker Modelo TANGO. 

 

TABELA 1: Genótipos de soja e respectivas genealogias, utilizados para obtenção 
dos valores de referência para o teor de umidade e o percentual de 
óleo.  

Genealogia Genótipos 

FT-Cometa x Bossier L11, L2, L8, L13, Jalles L47, L3, L6, L14, L21, L19, L18, 
L17 

FT-Cometa x Paraná L70, Jalles L50, L23, Jalles L51, L69, L62, L60, L63, L61, 
L57, L59, L71, L66, L64, L67, L68 

BR-16 x Ocepar 4 Jalles L49, L54, L53, L52, Jalles L48 

IAC-Foscarin 31 L75 

FT-Cometa x IAC 8 L43, L40, L37, L36, L34, L38, L30, L27 

L47 

Monsoy 7501 L74 

Coodetec 205 L73 

Tracy-M x Paraná L26, L24, L25 

IAC23 L72 
(Br-16 x Tainung-3)x(CAC-1 x BRS-137)x(Embrapa-

59 x FT-2)x(Conquista x Coodetec-204) 
JAB42, JAB43 

Embrapa 48 x Conquista JAB2, JAB5, JAB6, JAB4, JAB3 

Coodetec 204 x Liderança JAB25, JAB30, JAB21, JAB27, JAB29, JAB26 

Conquista x IAC-Foscarin 31 JAB1 

Conquista x Coodetec 204 JAB28, JAB24, JAB22, JAB23 

Embrapa 48 x IAC 20 JAB17 

IAC 17 x BR-16 JAB11 

CAC 1 x BR-19 JAB10, JAB7 

(Hartwig x BRS-134)x(Tainung-4xRenascença) JAB37, JAB33, JAB34, JAB35, JAB36 
(Tainung-4 x Renascença)x(FT-Estrela x BRS-

134)x(Embrapa-59 x Coodetec-204)x(CAC-1 x BRS-
137) 

JAB46, JAB45, JAB39, JAB44, JAB40 

IAC 17 x BR-17 JAB12 

(BRS-137 x Hartwig)x(IAC-8-2 x Embrapa48) JAB41, JAB31 

CAC 1 x BR-18 JAB9 
(Hartwig x BRS-134)x(Coodetec-201 x BRS MS 

Bacuri) JAB32, JAB38 

Embrapa 48 x IAC 22 JAB19 

Embrapa 48 x IAC 21 JAB18 

Embrapa 48 x IAC 23 JAB20 

Embrapa 48 x IAC 18 JAB15 

Embrapa 48 x IAC 17 JAB14 

CAC 1 x BR-17 JAB8 

Embrapa 48 x IAC 19 JAB16 

IAC 17 x BR-18 JAB13 
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Pi 200526 Shiranui x Coodetec 205 BV13, BV28, BV14, BV15, BV30, BV24, BV26 

Pi 200456 x MGBR46 Conquista 

BV29, BV9, BV17, BV16, BV1, BV23, BV22, BV11, BV4, 
BV3, BV2, BV8, BV5, BV32, BV21, BV25, BV12, BV10, 
BV6, BV20, BV7, BV18, BV27, BVV17, BVV41, BVV48, 
BVV23, BVV9, BVV34, BVV6, BVV7, BVV45, BVV27, 

BVV44, BVV40, BVV28, BVV56, BVV10, BVV31, BVV3, 
BVV54, BVV8, BVV14, BVV16, BVV32, BVV4, BVV36, 
BVV1, BVV47, BVV2, BVV33, BVV20, BVV51, BVV13, 

BVV46, BVV37, BVV12, BVV15, BVV35, BVV22, BVV21, 
BVV5, BVV30 

Conquista BV33, BVV38 

Coodetec 219 BV31, BVV42 

Coodetec 216 BV5, BVV49 

Pi 200456 x FT Cometa BVV25, BVV52, BVV55, BVV29, BVV24 

BVV60 

Coodetec 207 BVV18 

BVV58 

BVV59 

Confiança x Sambaíba 

EB37, EB80, EB62, EB78, EB69, EB27, EB63, EB64, 
EB28, EB46, EB25, EB61, EB33, EB71, EB55, EB35, 
EB59, EB67, EB43, EB66, EB58, EB49, EB51, EB72, 
EB39, EB76, EB75, EB70, EB34, EB60, EB45, EB38, 
EB32, EB57, EB44, EB68, EB30, EB83, EB65, EB41, 
EB31, EB81, EB82, EB40, EB47, EB74, EB53, EB77, 

EB36, EB29, EB42, EB79, EB48, EB52 

Sambaíba x IAC 17 
EB6, EB20, EB10, EB13, EB16, EB11, EB5, EB17, 

EB24, EB21, EB22, EB12, EB19, EB18, EB23, EB9, 
EB14, EB8, EB15 

Renascença x Matrinxã EB4 

Conquista x Kinoshita EB86, EB85, EB87 

BRS 231 x Matrinxã EB90, EB88 

Conquista x Matrinxã EB3, EB1, EB2 

 

 

2.2 Obtenção dos espectros NIR 

 

 As amostras foram analisadas pela reflectância difusa utilizando acessório de 

rotação. Os espectros foram obtidos na faixa de 12.000 a 4.000 cm-1, com 64 scans 

e 16 cm-1 de resolução. Foram colhidos 5 espectros no equipamento Tango-NIR 

para cada amostra de semente. 

 

 

2.3 Determinação dos teores de umidade e óleo por métodos de referência 

 

Para a determinação dos teores de umidade e óleo, ambos  os testes foram 
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efetuados no Laboratório de Biotecnologia Aplicada ao Melhoramento de Plantas 

pertencente ao Departamento de Produção Vegetal da Faculdade de Ciências 

Agrárias e Veterinárias de Jaboticabal (UNESP – FCAV). 

Após a obtenção dos espectros, as amostras de sementes foram pesadas e 

dispostas em estufa a 105ºC durante 24 horas para determinação da umidade e 

massa seca das amostras (BRASIL, 2009). 

Após a secagem, as amostras das sementes foram trituradas em moinho do 

tipo FACA da marca Metalúrgica Roma, modelo MR 340 e peneira de 1mm. Com 

parte do material moído, foi extraído e quantificado o óleo, sendo cada genótipo 

analisado em duplicata. 

A extração do óleo das sementes foi realizada por meio do equipamento 

modelo TE 044-5/50 (Fabricante Tecnal). O método de extração foi por processo 

contínuo do tipo “Soxhlet” conforme descrito no AOAC (1999), sendo utilizado éter 

de petróleo como solvente, cujo ponto de ebulição é 60ºC. 

 

 
2.4 Pré-tratamento dos espectros 

 

Os espectros NIR, em geral, apresentam problemas na linha de base devido 

ao “espalhamento” da luz em função da não homogeneidade da distribuição das 

partículas de matriz (BJORSVIK; MARTENS, 2007). A fim de minimizar este fator, os 

espectros foram pré-processados por uma combinação de várias técnicas: MSC 

(Multiplicative Scatter Correlation - Geladi, MacDougall, e Martens, 1985), SNV 

(Standard Normal Variate Transformation - Barnes , Dhanoa, e Lister, 1989) ou a 

primeira (1SG) e segunda derivada (2SG), utilizando o método Savitzky-Golay 

(Broun, Vega-Montoto, & Wentzell, 2000) sendo que todos os dados espectrais 

foram centrados na média. 

 

 
2.5 Desenvolvimento dos modelos de calibração e validação 

 

 Foi utilizado o Software OPUS 7.0 para a construção dos modelos de 

calibração e validação. Do total das 262 amostras de genótipos de soja utilizadas 
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para a construção dos modelos, 254 foram utilizadas para a construção dos modelos 

de calibração e validação para o teor de óleo, enquanto 241 amostras foram 

utilizadas para a construção dos modelos de calibração e validação para o teor de 

umidade. Os demais genótipos não utilizados para a construção de ambos os 

modelos são considerados como outliers e foram identificados e removidos pelo 

próprio programa. Para a construção dos modelos foi utilizado a regressão por 

mínimos quadrados parciais (PLS – Partial Least Squares), sendo que, os 

desempenhos dos modelos PLS foram avaliados de acordo com o erro quadrado 

médio de calibração (RMSEC), erro quadrado médio de validação cruzada 

(RMSECV) e coeficiente de determinação (R2). Resultados elevados de R2 e valores 

baixos de RMSE indicam o melhor modelo para predição do atributo a ser analisado. 

 O parâmetro do erro empregado foi a raiz quadrada do erro quadrático médio 

de calibração RMSEC e de validação RMSECV. Os valores de RMSE foram obtidos 

pela Equação (1): 

 

���� � ��	
� � 
����
��� ��� 

Onde: 

 n = número de amostras (conjunto de calibração ou o conjunto de predição) 

yi  = valor médio pelo NIR 

xi = valor médio pela metodologia padrão 

 

 

3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

3.1 Análise de composição do grão de soja 

 

 Os resultados obtidos pelas análises de referência com relação aos teores de 

umidade e percentual de óleo podem ser observados na Tabela 2. A variabilidade 

dos resultados, representada pelo desvio padrão, é colocada nos erros de previsão 

e os resultados são então validados (Tabela 3). 

(1) 
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TABELA 2: Valores de referência dos genótipos de soja utilizados para a construção 
dos modelos de calibração e validação do teor de umidade e percentual 
de óleo. 
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TABELA 3: Estatística descritiva dos parâmetros químicos de grãos de soja utilizada 

na calibração e validação. 
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Min – mínimo, Max – máximo, Méd – média , DP – desvio padrão 

 

3.2 Espectros NIR e desenvolvimento dos modelos de calibração e validação 

 

Na Figura 1, todos os espectros são apresentados, sem qualquer pré-

tratamento, na região do infravermelho próximo, obtida a partir de 262 amostras de 

soja, na faixa de 12.000 a 4.000 cm-1.  

 
Figura 1: Espectros de infravermelho próximo das amostras de grãos inteiros de soja obtidos na faixa 

de 12.000 a 4.000 cm-1 
 

Entre os pré-tratamentos aplicados, o que apresentou melhor desempenho na 

eliminação do efeito de espalhamento da luz foi a primeira derivada utilizando o 

método Savitzky-Golay (1SG) para o teor de umidade na faixa de 10.552 a 6.024 e 

5.392 a 4.496. Para o percentual de óleo, o melhor pré-tratamento utilizado foi o 

SNV na faixa de 10.553 a 4.492. Na Tabela 4 podem ser observados os resultados 

dos pré-tratamentos nos modelos desenvolvidos de calibração e validação. 
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TABELA 4: Pré-tratamentos utilizados para a construção do modelo. 
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RMSEC – erro de calibração, RMSECV – erro de validação, R2 – coeficiente de determinação 

 

Para a seleção dos modelos de calibração mais ajustados, os valores dos 

coeficientes de determinação de calibração (R2), RMSEC e RMSECV devem ser 

considerados. Primeiro deve-se escolher os modelos de calibração com elevado 

coeficiente de determinação. Este parâmetro é utilizado para uma avaliação prévia 

dos modelos. O próximo parâmetro para análise do ajuste do modelo é o RMSEC, 

que é uma medida de como o modelo de calibração ajusta o próprio conjunto de 

calibração, sendo um parâmetro pouco informativo sobre o futuro desempenho do 

modelo. Porém, a melhor estimativa do futuro desempenho dos modelos de 

calibração é o RMSECV, por produzir resultados mais realistas e independentes dos 

dados empregados na construção dos modelos. Um bom modelo deve apresentar 

baixo valor de RMSECV (PASQUINI et al., 2003), o que também foi obtido para os 

dois modelos de calibração. 

O melhor modelo para predizer a composição dos parâmetros avaliados no 

grão de soja foi escolhido com base nos resultados mais baixos de RMSECV e nos 

resultados mais elevados de R2CV , de acordo com as recomendações de WINDHAM 

et al., 1989. 

Os resultados foram utilizados para avaliar a eficiência na predição do teor de 

umidade e percentual de óleo das amostras de grão de soja e são apresentados na 

Tabela 5. 
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TABELA 5: Resultados dos modelos PLS por espectroscopia no infravermelho 
próximo dos parâmetros avaliados de soja.  
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RMSEC – erro de calibração, RMSECV – erro de validação, R2 – coeficiente de determinação, RPD -  

 

Todos os modelos apresentaram uma boa correlação entre os valores de 

referência e os valores previstos pelo NIR. Todos os erros de regressão foram 

baixos, demonstrando a capacidade de prever as características químicas de soja 

pela metodologia NIR. De acordo com as expectativas, os erros do grupo de 

validação (RMSECV) foram maiores do que os erros do grupo de calibração 

(RMSEC). 

Os erros de calibração e validação para o teor de umidade no Software OPUS 

7.0 foram de 0,33% para RMSEC (Figura 2) e 0,38% para RMSECV (Figura 3). Para 

o percentual de óleo, os erros de calibração e validação foram de 1,27% para o 

RMSEC (Figura 4) e 1,33% para RMSECV (Figura 5). 

Tais valores de erros foram obtidos devido às poucas variáveis latente (LV) 

para descrever os modelos (8 LV para teor de umidade e 9 LV para teor de óleo). No 

entanto, o coeficiente de correlação de calibração foi mais favorável para o modelo 

do teor de umidade, quando comparado com o modelo de teor de óleo (R2C 76% e 

57% respectivamente, pelo Software OPUS 7.0), devido à dificuldade de prever o 

composto presente no conteúdo inferior e da substância orgânica. O mesmo ocorreu 

para os modelos de validação para ambos os parâmetros avaliados, onde o 

coeficiente de correlação de validação para o teor de umidade foi 68% (R2CV) 

enquanto que para o percentual de óleo foi de 53% (R2CV). 
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Figura 2: Modelo de calibração por NIR pelo Software OPUS 7.0 e pré-tratamento pela primeira 

derivada utilizando o método de Savitzky-Golay para teor de umidade em soja. 
 

 

Figura 3: Modelo de validação por NIR pelo Software OPUS 7.0 e pré-tratamento pela primeira 
derivada utilizando o método de Savitzky-Golay para teor de umidade em soja.  
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Figura 4: Modelo de calibração por NIR pelo Software OPUS 7.0 e pré-tratamento pelo SNV para teor 

de óleo em soja. 
 

 
Figura 5: Modelo de validação por NIR pelo Software OPUS 7.0 e pré-tratamento pelo SNV para teor 

de óleo em soja. 
 

Inúmeros trabalhos já foram desenvolvidos com a finalidade de construir 

modelos de calibração por espectroscopia no infravermelho próximo (NIR) nas mais 

variadas culturas e diversos parâmetros. 

Para a cultura da soja, diversos autores vêm elucidando esse tipo de estudo 

com o intuito de desenvolver modelos de calibração por NIR cada vez mais precisos 

para os componentes de teor de umidade, percentual de óleo, cinzas, e proteína 
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como também a composição do fracionamento do teor de óleo (ácidos graxos) entre 

outros. 

Diversos autores utilizaram praticamente as mesmas faixas de leituras como 

também regiões espectrais de comprimento de ondas semelhantes das amostras 

para obtenção dos modelos de calibração tanto para o teor de umidade como 

também para o percentual de óleo e outros parâmetros. 

Estudos realizados com farinha de soja para a construção do modelo de 

calibração de proteína, a região utilizada de comprimento de onda foi de 4.000 cm-1 

a 9.090 cm-1 com conteúdo de proteína variando de 35% a 41,5% para a construção 

dos modelos de calibração e concentrações variando de 35,7% a 40,4% de proteína 

para a construção dos modelos de validação. Para o modelo de calibração os 

valores de coeficiente de determinação (R2) e do RMSEC foram, respectivamente, 

73,2% e 0,55% enquanto que para o modelo de validação o R2 foi de 66,8% e o 

RMSECV de 0,60% (DELWICHE et al., 2007). 

Em grãos de soja a região de comprimentos de ondas utilizada foi de 4.000 

cm-1 a 14.000 cm-1 para desenvolver um modelo de calibração para conteúdo de 

proteína. O R2 obtido para o modelo de calibração foi de 89,2% e o RMSEC de 

0,49%, enquanto para o modelo de validação o R2 e RMSECV foram de 79,1% e 

0,66% respectivamente (PANERO et al., 2008). 

Desenvolvimento de modelos de calibração para teor de umidade, óleo e 

proteína em grãos de soja, foi utilizado a região espectral na faixa de 4.000 cm-1 a 

10.000 cm-1 e concentrações de 8,9% a 14,6%, 16% a 20,8% e 32,5% a 39,6% 

respectivamente. Para os conjuntos de calibração o R2 e RMSEC foram de 98% e 

0,19% para o teor de umidade, 85% e 0,49% para o percentual de óleo e 87% e 

0,67% para proteína. O RMECV para ambos os parâmetros foram de 023%, 0,53% e 

0,73% respectivamente (HEIL, 2010). 

Em estudos realizados com regiões espectrais utilizadas nas leituras das 

amostras, em número de ondas, foram de 4.000 cm-1 a 10.000 cm-1 para umidade, 

4.000 cm-1 a 9.500 cm-1 para óleo e 4.000 cm-1 a 9.500 cm-1 para proteína e 

apresentavam faixa de concentração de 8,82% a 11,18% de umidade, 11,92% a 

22,13% de óleo e 26,60% a 47,48% de proteína para a construção dos modelos de 

calibração dos respectivos parâmetros. Enquanto que as amostras utilizadas para a 
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construção dos modelos de validação as concentrações variaram de 6,48% a 

11,62%, 15,56% a 22,27% e 33,63% a 41,90% respectivamente. Para os conjuntos 

de calibração e validação o R2 de calibração e RMSEC, como também o R2 e 

RMECV foram de 99,7% e 0,12%; 99% e 0,24% respectivamente para o teor de 

umidade. Para o percentual de óleo foram de 98,8% e 0,42%; 95% e 0,56% 

respectivamente, enquanto que para teor de proteína foram encontrados valores de 

calibração com R2 de 99,8% e RMSEC de 0,20% e R2 de 95% e RMSECV de 0,53% 

para o modelo de validação (Barros, 2011). 

Genótipos brasileiros de soja foram utilizados na metodologia NIR para a 

avaliação do teor de umidade. O R2 obtido na construção do modelo de calibração 

foi de 80% entretanto valores de erro de calibração e predição foram superiores aos 

obtidos no presente estudo (2,30% e 1,55% respectivamente) (Ferreira et al., 2013). 

O uso dessa técnica de espectroscopia no infravermelho próximo em 

produtos agropecuários abrange produtos e aplicações das mais diversas possíveis. 

Desta forma, foram descritos trabalhos sobre qualidade e segurança alimentar, 

discriminação de grãos de café, algodão, milho, arroz, etc, qualidade de leite e seus 

derivados, além da qualidade da carne, madeira, resíduos, detecção de fraudes, 

bem como a fração de ácidos graxos na produção de biodiesel. 

Em girassol, autores construíram um modelo para avaliação do percentual de 

óleo em genótipos de girassol utilizando a metodologia NIR e obtiveram um R2 de 

88% entretanto o valor de erro de calibração foi de 1,76% (GRUNVALD et al., 2009). 

Um modelo de calibração foi desenvolvido para predição do teor de óleo em 

pinhão-manso sendo que o melhor modelo (modelo de ajuste dos parâmetros 

desejados utilizou como pré-tratamento a primeira derivada pelo método de 

Savitzky-Golay e as regiões selecionadas para a construção desse modelo foram 

8.344 a 7.736 cm-1, 6.072 a 4.968 cm-1 e 4.520 a 3.976 cm-1; valor de R2 de 

71,26% e RMSEC de 0,138 (CORREA, 2014). 

Modelos de calibração por NIR foram desenvolvidos em programas de 

melhoramento genético de café para avaliar ácidos clorogênicos, proteínas, cafeína, 

lípidios, compostos fenólicos, sacarose e açúcares totais. Todos Os modelos foram 

eficazes em discriminar acessos de café e podem ser utilizados para identificar as 
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linhagens de café com características mais desejáveis em programas de 

melhoramento genético (SCHOLZ, 2014). 

De forma geral, os modelos construídos tanto para o teor de umidade quanto 

para o percentual de óleo apresentaram uma boa correlação entre os espectros e os 

valores de referência e erros relativamente baixos. Contudo, há necessidade da 

incorporação de mais genótipos para aumentar a amplitude dos dados bem como a 

robustez dos modelos. De acordo com Batten (1998), um modelo de calibração deve 

conter amostras que representem a variação total da espécie, por isso faz-se 

necessária a incorporação constante de novos genótipos para maior robustez e 

amplitude do modelo a ser utilizado para as aferições. 

O presente estudo demonstrou que é possível realizar a predição de 

parâmetros de composição das sementes íntegras de soja, em especial o teor de 

umidade e óleo, por meio da metodologia NIR. 

A metodologia proposta no presente trabalho para desenvolver um modelo de 

calibração via NIR, verificando a qualidade da soja, tem um elevado potencial para 

utilização tanto para as indústrias como também em programas de melhoramento. 

O desenvolvimento de modelos de espectroscopia por infravermelho próximo 

(NIR) para fins de utilização em fases iniciais e avançadas de programas de 

melhoramento genético é de suma importância, permitindo a seleção de genótipos 

superiores para importantes parâmetros agronômicos e de qualidade das sementes, 

sem haver necessidade de destruição das mesmas. 

  

4 CONCLUSÃO 

 

A curva de calibração de espectroscopia no infravermelho próximo (NIR) 

obtida no presente estudo apresentou robustez quanto à predição dos teores de 

umidade e óleo em sementes íntegras de soja com boa correspondência entre os 

valores obtidos pelo NIR e os métodos de referência dos parâmetros avaliados. 
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CAPÍTULO 3 - MAPEAMENTO DE QTLS PARA TEOR DE ÓLEO EM 

POPULAÇÕES SEGREGANTES DE SOJA 

 

RESUMO – O objetivo deste trabalho foi detectar e mapear locos de 
caracteres quantitativos (QTL) que estejam relacionados ao conteúdo de óleo em 
soja. Foram utilizadas 244 progênies derivadas do cruzamento bi-parental entre a 
Linhagem 69 pertencente ao programa de melhoramento genético da UNESP/FCAV 
e a cultivar Tucunaré. 358 marcadores microssatélites (SSR) foram avaliados quanto 
ao nível de polimorfismo entre os genitores e os que apresentaram polimórficos 
foram abertos em todos os indivíduos da população F2. A avaliação fenotípica do 
teor de óleo foi realizada com o auxilio do Equipamento Tango-NIR, por 
espectroscopia do infra vermelho próximo,  em sementes únicas e em triplicatas nas 
progênies F2. As análises foram processadas pelos programas QTL Cartographer 
com 56 SSRs polimórficos, onde foram detectados dois QTL associados ao 
conteúdo de óleo, estando localizados nos grupos de ligação K e H. A variação 
fenotípica explicada pelos QTL variou de 7,8% a 46,75%, para o conteúdo de óleo. 
Foram detectados novos QTL associados ao conteúdo de óleo, além dos 
previamente relatados em outros estudos. Regiões distintas das atualmente 
conhecidas podem estar envolvidas no controle genético do teor de óleo na soja. 

 
Palavras-chave: Glycine max, grupos de ligação, loci para características 
quantitativas, marcadores moleculares. 
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1. INTRODUÇÃO  

 

A cultura da soja possui uma cadeia produtiva estruturada e ampla adaptação 

em todo o território nacional, principalmente em função do rápido e contínuo avanço 

nos programas de melhoramento em andamento em todo o país, permitindo com 

isso que a cultura possa produzir com igual eficiência em todo o território nacional, 

promovendo a quebra de fronteiras agrícolas. 

Devido ao avanço nos programas de melhoramento genético, nas últimas 

décadas, inúmeras tecnologias foram introduzidas como ferramentas de forma a 

acelerar a obtenção de novos cultivares. Dessa forma, o uso de marcadores 

moleculares constitui uma ferramenta valiosa e de grande potencial para os 

programas de melhoramento genético permitindo a identificação de genes 

responsáveis por diversas características de importância agronômica ou 

características quantitativas (QTL’s – Quantitative Trait Loci). Sendo assim, a 

construção de mapas genéticos de ligação, utilizando marcadores moleculares, pode 

auxiliar na elaboração de estratégias a serem introduzidas em programas de 

melhoramento genético de forma a estimar quantos e quais são os QTL’s 

responsáveis pela variação nas características, bem como localizar sua posição no 

genoma além de estimar seus efeitos e suas inter-relações. 

Nesse sentido, uma das aplicações diretas da construção de mapas genéticos 

é a localização de genes de importância econômica ou locos de características 

quantitativas. Além do mais, o mapeamento genético possibilita a seleção assistida 

por marcadores moleculares (SAMM) em programas de seleção e clonagem gênica, 

reduzindo o tempo e recursos despendidos no desenvolvimento de novos cultivares. 

Em soja, o desenvolvimento de marcadores moleculares microssatélites tem 

sido viabilizado para serem aplicados no mapeamento genético. A utilização desse 

tipo de marcador permite que genes candidatos, sejam associados a características 

agronômicas de interesse. Esses marcadores são considerados ideais para o 

processo de seleção assistida, pelas várias vantagens associadas aos mesmos 

(CATO et al 2001). 

Os marcadores moleculares microssatélites ou Simple Sequence Repeat 

(SSR) são sequencias compostas por 1 a 6 pares de bases que são repetidas lado a 
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lado (em tandem). Devido à sua natureza, os SSRs são multialélicos, de herança co-

dominante, possuem facilidade de detecção pela PCR (reação em cadeia da 

polimerase), apresentam abundância relativa, cobertura extensiva no genoma e 

necessidades de quantidades pequenas de DNA no inicio das reações (POWELL et 

al. 1996). 

Atendendo a uma demanda no mercado por cultivares de soja com alto teor 

de óleo, tal caráter é amplamente estudado nos programas de melhoramento 

genético favorecendo a obtenção de cultivares de soja portadores de bons 

caracteres agronômicos, de ciclo precoce e com alto teor de óleo agregado 

substituindo os cultivares obsoletos já existentes. Tal fato assume grande 

importância, principalmente em áreas canavieiras como opção para cultivo em áreas 

de reforma de canavial, bem como para a produção de biodiesel. 

Dentro desse contexto, a presente pesquisa tem como objetivo o 

mapeamento de QTL’s associados ao conteúdo de óleo na soja, em populações F2:3 

derivadas do cruzamento entre linhagens precoces e adaptadas ao sistema de 

rotação cana-soja (baixo teor de óleo) e genótipos não adaptados a este sistema 

(alto teor de óleo), visando a utilização de tais QTL´s no processo seletivo de 

populações segregantes. 

 

2 MATERIAL E MÉTODOS 

 

2.1 Atividades em casa-de-vegetação 

 

Escolha dos parentais e desenvolvimento das populações segregantes 

 

Foram efetuados os cruzamentos artificiais (hibridação) em casa-de-vegetação, 

visando a síntese das novas populações a serem utilizadas para o mapeamento 

bem como para a obtenção e seleção de novos genótipos de soja com aptidão para 

o cultivo de rotação, destinado às regiões canavieiras do Estado de São Paulo.  

Os genitores selecionados para comporem os cruzamentos apresentaram 

precocidade, características agronômicas superiores, boa resistência as principais 

doenças da cultura da soja, além de bom conteúdo de óleo nas sementes. Tais 
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populações sintetizadas foram utilizadas para o mapeamento genético bem como 

para o início de seleção de genótipos superiores para os caracteres visados no 

presente trabalho. Os genótipos que foram utilizados como fonte para o caráter 

precocidade e superioridade agronômica são pertencentes ao programa de 

melhoramento genético de soja da UNESP – Campus Jaboticabal, os quais 

obtiveram os melhores resultados em ensaios de estratificação ambiental, dentre um 

conjunto de linhagens avaliadas. Sendo assim, utilizado um cruzamento para o 

mapeamento de QTL´s para alto teor de óleo, sendo os demais cruzamentos 

utilizados para a continuidade do programa de melhoramento atualmente em 

andamento, com foco principal na precocidade, alta produtividade e agora sendo 

incorporado também o alto teor de óleo. Na elaboração dos cruzamentos, foram 

observados os contrastes dos caracteres, para exploração da maior variabilidade 

possível. Alguns dos genótipos que foram utilizados como parentais, com algumas 

características favoráveis descritas, encontram-se listados na Tabela 1. As nove 

Linhagens citadas (69, 23, 54, 62, 01, 02, 52, 53 e 70) correspondem aos melhores 

genótipos pertencentes ao programa de melhoramento genético de soja da 

UNESP/FCAV que encontra-se em andamento, os quais possuem alta 

produtividade, adaptação ampla às áreas de rotação soja-cana, além de 

precocidade. 

Nesta primeira etapa, foi realizada inicialmente a escolha dos genitores a 

serem utilizados nas hibridizações artificiais. Para efeito de cruzamento de plantas 

pertencentes a um programa de melhoramento genético, tais parentais devem 

apresentar características contrastantes para os caracteres desejados, possibilitando 

assim uma maior variabilidade genética e o mapeamento do caráter na geração F2. 

 Sendo assim, foram selecionados dois cultivares comerciais com elevado teor 

de óleo (FMT Tucunaré e UFUs Carajás) contrastando com as linhagens avançadas 

(baixos teores de óleo), no entanto portadoras de caracteres de interesse 

agronômico tais como: precocidade, boa resistência às principais doenças, além de 

adaptação plena às áreas canavieiras e alta produtividade. 

 As dificuldades em se realizar hibridações artificiais em soja ocorrem devido à 

sua própria natureza genética. A soja é uma planta autógama, portanto com 

elevadas taxas de autofecundação. Devido à ocorrência do processo denominado 
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cleistogamia, a flor é autofecundada antes mesmo do botão floral se abrir, visto que 

a flor de soja possui estrutura hermafrodita possuindo aparelho reprodutor masculino 

e feminino na mesma flor. Para que ocorra, então, o intercruzamento, as plantas 

selecionadas para esta finalidade foram separadas de acordo com os grupos de 

maturidade existentes e caracterizados para a cultura da soja (ALLIPRANDINI et al., 

2009). Desse modo, a semeadura foi realizada com intervalo de 7 a 10 dias de modo 

a coincidir o período de florescimento entre os genótipos a serem hibridizados 

(Tabela 1). 

 
Tabela 1: Relação dos genitores utilizados nos cruzamentos com descrição de 

características importantes para cada genótipo. 
Parentais Ciclo Característica  

Linhagem 69 Até 120 dias (precoce) Adaptação plena; produtividade 
Linhagem 23 Até 120 dias (precoce) Adaptação plena; produtividade 
Linhagem 54 Até 120 dias (precoce) Adaptação plena; produtividade 
Linhagem 62 Até 120 dias (precoce) Adaptação plena; produtividade 
Linhagem 01 Até 120 dias (precoce) Adaptação plena; produtividade 
Linhagem 02 Até 120 dias (precoce) Adaptação plena; produtividade 
Linhagem 52 Até 120 dias (precoce) Adaptação plena; produtividade 
Linhagem 53 Até 120 dias (precoce) Adaptação plena; produtividade 
Linhagem 70 Até 120 dias (precoce) Adaptação plena; produtividade 
FMT Tucunaré  125-130 dias (médio) Alto teor de óleo 
PI 200487 (Kinoshita) 131-140 dias (médio) Fe (R) 
PI 471096 (Orba) 131-140 dias (médio) Fe (R) 
Bragg 131-140 dias (médio) MI (R), MJ (R) 
BRS Sambaíba 131-140 dias (médio) Fe (MR), CH (R) 
MG/BR 46 (Conquista) 131-140 dias (médio) CH (R), O (R) 
IAC 17 Até 120 dias (precoce) CH (R), O (R)  
IAC Foscarin 31 Até 120 dias (precoce) CH (MR) 
BRSMG Confiança Até 120 dias (precoce) CH (R), O (R) 
BRSMG Renascença 121-130 dias (semiprecoce) NCS (R 3), CH (R), O (R), MI (R) 
BRS 231 121-130 dias (semiprecoce) NCS (R 3), CH (R) 
FMT Matrinxã 121-130 dias (semiprecoce) NCS (R 1, 3), CH (R), MI(R) 
FT-Cometa Até 120 dias (precoce) MI (MR), MJ(R) 
IAC 23 Até 120 dias (precoce) CH (R), O (R) 
UFUs Carajas 115 dias (precoce) Alto teor de óleo 
R = apresenta reação de resistência a doença, Fe = Ferrugem asiática, MI = Míldio, O = Oídio, MJ = 
Meloidogyne javanica, CH = Cancro da haste, NCS = Nematoide de cisto da soja.  
  

As hibridizações artificiais foram realizadas em casa-de-vegetação climatizada 

localizada no Departamento de Produção Vegetal da UNESP/FCAV, Jaboticabal, 

SP, em diferentes épocas (plantio de verão e inverno) no decorrer do ano 2011. 

Devido às dificuldades presentes para a obtenção de sementes F1 nas hibridizações 

artificiais de soja, foram realizados cinco repetições do experimento de hibridização. 
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 Para todos os ensaios avaliados em casa-de-vegetação, as condições 

ambientais locais (temperatura e umidade relativa do ar) foram controladas, 

aproximando-as das condições ambientais de campo. 

 Em virtude dos genitores apresentarem diferentes comportamentos, a 

semeadura foi planejada para sincronia de florescimento. Assim, conforme 

mencionado anteriormente, a semeadura foi realizada em intervalos de 7 a 10 dias, 

para que existissem flores viáveis de vários genótipos para atuarem como genitores 

masculinos e/ou, femininos. 

 Antes mesmo de se realizar o plantio dos genótipos, as sementes foram 

submetidas à germinação. Para essa condição utilizou-se: caixas para germinação 

(Gerbox), papel filtro especial para germinação e água Ultra Pura em volume de 2,5 

vezes em relação à massa do papel. As sementes de cada genótipo foram dispostas 

nestas caixas, sendo separadas e devidamente identificadas. As caixas foram 

mantidas em câmara própria para germinação em temperatura de 25ºC durante três 

dias para embebição e pré-germinação das sementes conforme ilustrado na Figura 

1. 

 Para semeadura foram utilizados vasos plásticos com 5 litros de capacidade, 

contendo como substrato uma mistura de terra, areia e vermiculita. Foram semeadas 

5 sementes por vaso e três vasos para cada genótipo, para, após o desbaste, 

permanecerem três plantas por vaso. Posteriormente, estas plantas foram tutoradas, 

para o processo de hibridização. 

 Os cruzamentos foram realizados por meio da emasculação do genitor 

feminino e consecutivo contato do pólen do genitor masculino com o estigma do 

botão floral feminino. Cada botão floral, na oportunidade, foi devidamente etiquetado 

com a data da elaboração do cruzamento e nomes dos genitores masculino e 

feminino que fizeram parte do cruzamento. 

 No decorrer de todos os ensaios de cruzamentos, foram realizadas aplicações 

de inseticida (Engeo ®) e fungicida (Opera ®) visando o controle de pragas e 

doenças respectivamente. 
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Figura 1. Etapas do processo de germinação das sementes em câmara de germinação. 
 

Hibridações artificiais e obtenção das sementes F1 

 

 O experimento foi conduzido em plantio de verão. O período de semeadura foi 

de 06-12-2010 a 06-01-2011, iniciando com o semeio dos genótipos de ciclo tardio 

intercalando entre 7 e 10 dias para os demais genótipos com ciclo intermediário e, 

posteriormente, obedecendo ao mesmo prazo para os genótipos de ciclo precoce. 

Na fase de florescimento, foram realizadas hibridizações artificiais. As plantas foram 

tutoradas até a colheita realizada em 15/05/2011. 

 A Figura 2 ilustra as diversas etapas conduzidas em todos os ensaios de 

hibridização artificial. 

 

 

 
 
 
 
 
 



56 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
Figura 2. Etapas das atividades nos ensaios em casa-de-vegetação. A)Transplantio das sementes 

para os vasos na casa-de-gevetação, B) Cruzamentos artificiais realizados e identificados, 
C) Controle do fotoperiodo em cultivo de inverno da soja, D) Plantas de soja em estádio R8 
(colheita).  

  
 

• Ensaio da geração F1 

 

 A semeadura foi realizada no dia 28-01-2012 com todas as sementes 

oriundas das hibridações artificiais obedecendo aos mesmos critérios realizados nos 

demais ensaios em casa-de-vegetação. As plantas foram identificadas com os 

respectivos cruzamentos. No estádio V3 de desenvolvimento, foram coletadas 

amostras de folhas jovens de plantas para serem avaliadas por meio de marcadores 

moleculares microssatélites (SSR), pertencentes ao mapa da cultura da soja, sendo 

cada amostra de planta individual disposta em microtubo de 1,5 mL e armazenada 

em freezer –80o C, para posterior maceração em nitrogênio líquido e extração de 

DNA. Nesta etapa foram utilizados 27 SSRs, esta fase de análise possui o objetivo 

de identificar indivíduos heterozigotos, validando, assim, as hibridações artificiais 

realizadas. 

  
 

 

A) B) 

C) D) 
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 As plantas foram conduzidas em casa-de-vegetação, visto que aqueles 

indivíduos que apresentaram a condição heterozigota, quando comparados a seus 

parentais, nas análises moleculares foram autofecundados, originando indivíduos F2 

(Figura 3). Após a colheita, foram realizadas análises moleculares a fim de se 

verificar a condição heterozigota das progênies F1. 

 
Figura 3: Avanço da geração F1 em casa-de-vegetação. A) Sementes após o processo de 

germinação prontas para a semeadura, B) Plantas de soja no estádio V2. 
 
 
 
 

 Para a obtenção da geração F2, as sementes F1 foram imediatamente 

semeadas em vasos, mantidos em condições de casa-de-vegetação até o estádio R8 

(FEHR; CAVINESS, 1977) quando se procedeu a colheita. Este processo foi 

realizado no menor tempo possível, visando a rápida obtenção das populações para 

fins de mapeamento.  

 

 

2.2 Atividades em campo 

 

Avaliação das gerações F2 

 

As populações composta por 244 progênies F2 foram cultivadas em campo, 

sendo utilizadas para fins de mapeamento genético dos QTLs para teor de óleo 

preditos pelo NIR, e ainda foram avançadas para a geração F3:2, onde tais progênies 

foram caracterizadas fenotipicamente para os vários caracteres de interesse.  

 Nas plantas de geração F2, foram realizadas as coletas de folhas, para as 

extrações de DNA detalhadas no item de Atividades de Laboratório (item 2.3.1). 
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 As plantas F2, que deram origem às sementes F3, foram colhidas 

individualmente, onde uma planta F2 que produziu sementes F3 onde cada planta 

deu origem a uma nova família. 

  

2.3 Atividades em laboratório 

 

2.3.1 Extração e quantificação do DNA genômico 

 

O DNA genômico total foi obtido do tecido foliar do trifólio mais jovem da 

planta e  moído utilizando o método CTAB, descrito em Ferreira e Grattapaglia 

(1998), com modificações para a cultura da soja. O DNA de cada indivíduo foi 

quantificado em Equipamento Nanodrop, verificando-se a concentração e qualidade 

do mesmo por meio da leitura da absorbância a 260 e 280nm. 

A extração de DNA foi realizada na população F1 para identificação dos 

indivíduos provenientes dos intercruzamentos, bem como também na população F2 

utilizada para fins de mapeamento genético dos QTL`s para teor de óleo. 

 

2.3.2 Análises moleculares em população F1 

 

Foram realizadas análises por marcadores moleculares SSRs na população 

F1 para a identificação dos indivíduos provenientes dos cruzamentos. As reações de 

amplificação dos marcadores microssatélites foram realizadas adicionando 1X Buffer 

(10 mM Tris-HCl pH 8,50 mM KCl) do tampão da enzima; 1,5mM MgCl2; 0,15μM de 

cada dNTP; 0,15 μM de cada iniciador (Forward e Reverse); 1 unidade de Taq 

Polimerase e 300 ng de DNA genômico, água ultra pura q.s.p 25μL.  

O programa de amplificação consistiu de uma desnaturação inicial à 94ºC por 

7 minutos, seguida de 32 ciclos contendo uma etapa de desnaturação à 94ºC por 1 

minuto, temperatura de anelamento específica para cada par de primer por 1 minuto, 

extensão à 72ºC por 2 minutos, e um ciclo final à 72ºC por 7 minutos. 

O produto de PCR foi analisado por eletroforese em gel de agarose de alta 

resolução (agarose 1000) a uma concentração de 3%, sendo o mesmo corado com 

brometo de etídeo na concentração de 10mg/mL. A eletroforese foi realizada a 80V 
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por cerca de três horas, utilizando tampão TBE 1X. A visualização foi feita em luz UV 

através do fotodocumentador QUANTUM – ST4 (1100 – 26M EXPRESS) e as 

imagens cedidas pelo Software QUANTUM ST4. 

Foram realizadas reações com 27 marcadores microssatélites de diferentes 

grupos de ligação que compõem o mapa genético da soja para verificar a 

heterozigose entre os indivíduos provenientes dos intercruzamentos. Os indivíduos 

que apresentaram o perfil de bandas (alelos) em duplicidade, demostraram a 

eficácia dos cruzamentos e foram identificados e assim selecionados para 

prosseguir para a próxima geração F2. 

 

2.3.3 BSA (Bulked Segregant Analysis) 

 

Esta etapa foi realizada no Laboratório de Diversidade Genética e 

Melhoramento de Plantas localizado no Departamento de Genética da Escola 

Superior de Agricultura ‘Luiz de Queiroz’ (ESALQ / USP), localizado no município de 

Piracicaba - SP. 

A análise de BSA (Bulked Segregant Analysis) é um processo rápido para 

identificar marcadores em regiões específicas do genoma. O método consiste em 

agrupar amostras de DNA de indivíduos, em classes específicas, sendo os mesmos 

oriundos de uma população segregante proveniente de um único cruzamento. No 

total, para a análise de BSA foram utilizadas 20 progênies, sendo 10 classificadas 

como alto teor de óleo e 10 com baixo teor de óleo, sendo todas pertencentes à 

população de mapeamento provenientes do cruzamento entre o cultivar Tucunaré 

(alto teor de óleo) e a Linhagem 69 (baixo teor de óleo). 

Na síntese dos primers foi adicionada uma sequência específica para 

pareamento com fluoróforo, permitindo a genotipagem dos indivíduos em 

sequenciador automático. 

Para reação de amplificação foram utilizados 20 ng do DNA, 10 mM do 

iniciador Forward, 10 mM do iniciador Reverse, 10 mM do primer fluorescente (M13), 

25 mM de cada dNTP, solução tampão 10X de PCR, 2,5mg/ml do BSA (Bovine 

Sorum Albumine), 25 mM de MgCl2 e uma unidade da enzima Taq DNA-polimerase 

em um volume total de 10 �L. A amplificação das regiões microssatelites (PCR) foi 
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realizada conforme o protocolo: 5 minutos a 94º C, seguidos por 10 ciclos de 1 

minuto de desnaturação a 94º C, 1 minuto de pareamento a 50º C e 1 minuto de 

extensão a 72º C, sendo que após cada ciclo a temperatura de pareamento foi 

diminuída em 1ºC. Em seguida, foram realizados mais 30 ciclos de 40 segundos a 

94º C, 40 segundos a 40º C e 1 minuto a 72º C, com extensão final de 10 minutos a 

72º C. 

Os produtos gerados pela PCR foram separados por eletroforese em gel de 

poliacrilamida sob condições desnaturantes utilizando sequenciador automático 

4300S DNA Analysis System (LI-COR Corporate). O tamanho dos alelos foi inferido 

com base em marcadores comerciais padrão (ladder) e as imagens obtidas foram 

arquivadas para posterior marcação dos alelos e genotipagem com auxilio dos 

softwares SAGA Lite e SAGA MX Generation (LI-COR Corporate). Os resultados 

foram conferidos e, quando necessário, a identificação dos alelos foi corrigida 

manualmente. 

 

2.3.4 Análises moleculares em população F2 

  
 Inicialmente, os locos de microssatélites (SSRs) foram avaliados quanto ao 

polimorfismo entre os genitores Tucunaré e Linhagem 69. Os locos foram 

selecionados por apresentarem o maior potencial em gerar marcadores polimórficos 

e por produzirem padrões de bandas de alta qualidade, sendo assim, avaliados em 

toda a população de mapeamento. 

 As reações de PCR e as análises dos géis se procederam da mesma maneira 

descrita para as análises de BSA. 

 

 

2.4 Obtenção do Conteúdo de Informação Polimórfica (PIC) 

 

O conteúdo de informação polimórfica (PIC – Polymorphism information 

content), proposto por Anderson et al. (1993), foi calculado em função do número de 

alelos detectados, da sua distribuição e frequência na população estudada. Isso 

para se determinar os valores de cada marcador na detecção de polimorfismo entre 
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as progênies de soja analisadas. Os valores de PIC para cada marcador foram 

determinados pela fórmula: 

�
=

−=

n

j
iji pPIC

1

1
 

Nesta expressão, ijp  é a frequência do alelo " j " no marcador " i " (a soma 

se estende por todos os alelos). O cálculo foi baseado no número de alelos 

detectados por marcador para um determinado loco e a frequência relativa de cada 

alelo no conjunto das progênies analisadas. 

 

 

2.5 Construção do mapa de ligação 

  

 O mapa de ligação foi elaborado utilizando o programa OneMap 

(MARGARIDO; SOUZA; GARCIA, 2007). Os grupos de ligação (GL) foram 

estabelecidos adotando-se um LOD mínimo (Logarithm of Odds) de 3.84, para a 

ligação entre os marcadores, para ordenação das marcas e fração máxima de 

recombinação (r) de 0,30. A função “order.seq” foi utilizada para determinar qual a 

melhor ordem dos marcadores dentro de cada grupo de ligação, pois essa função 

utiliza, automaticamente, as funções “compare” e “try.seq”. As distâncias entre os 

marcadores, dadas em centimorgans (cM) foram estimadas pela função de Kosambi. 

 

 

2.6 Mapeamento de QTLs para teor de óleo 

 

As análises de detecção e mapeamento de QTL foram realizadas pelos 

métodos de intervalo composto (CIM – Composite Interval Mapping - Zheng, 1994). 

Foi utilizado o Modelo 6 do Zmapqtl como método de seleção de variáveis Foward 

and Backward Regression. A presença do QTL foi avaliada a cada 1cM 

(centiMorgans) considerando uma janela de 10 cM. O LOD mínimo foi determinado 

considerando um teste de 1000 permutações a 95% de significância. Todas as 
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análises foram realizadas através do software QTL Cartographer versão 2.5 (WANG; 

BASTEN; ZENG, 2005). 

 

 

2.7 Obtenção do teor de óleo das progênies 

 

O teor de óleo nas sementes foi determinado por um espectrômetro 

infravermelho próximo (NIR) da marca Bruker modelo Tango. Os espectros de cada 

semente foram obtidos utilizando a curva de calibração desenvolvida pelo próprio 

fabricante. A leitura dos espectros foram processadas na faixa entre 11.536 a 3.952 

cm-1 com 64 scans, 16 cm-1 de resolução e intervalo de 8 cm-1. 

Foram obtidos os teores do percentual de óleo de todas as sementes F2 

oriundas dos cruzamentos. Por se tratar de populações segregantes, as análises 

foram efetuadas em sementes individuais e em triplicatas para cada semente. Na 

geração seguinte, as análises foram confirmadas nas progênies oriundas de cada 

planta individual (sementes F3:2).  

 

 

3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

3.1 Identificação de hibridação por marcadores SSRs em progenies F1 

 

Observando-se a Figura 4, correspondente à amplificação do iniciador Satt 

174, pode-se observar que a utilização dos iniciadores microssatélites possibilitou a 

identificação de indivíduos heterozigotos, certamente provenientes das hibridizações 

artificiais. No entanto, foi necessária a utilização de um maior número de SSRs na 

identificação de genótipos e, conforme mencionado, foram realizadas reações com 

27 marcadores microssatélites de diferentes grupos de ligação que compõem o 

mapa genético da soja, sendo apresentada apenas a ilustração de um destes 

marcadores. Outros marcadores também permitiram claramente a identificação de 

indivíduos homozigotos e heterozigotos, permitindo a distinção entre as plantas 

oriundas de autofecundação ou cruzamento. O número de marcadores realizados 
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para esta análise é em função da efetividade dos mesmos na diferenciação, visto 

que de acordo com os parentais, a eficiência dos marcadores torna-se alterada para 

esta diferenciação.  

 

 
Figura 4: Reação de amplificação do marcador SATT 174 nos 149 genótipos. 

 
Figura 4: Continuação. 

 
Figura 4: Continuação. 
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Figura 4: Continuação. 

 
Figura 4: Continuação. 

 

3.2 Avaliação do polimorfismo de marcadores SSRs entre os genitores da 

população de mapeamento por meio de análises do tipo BSA 

 

A amplificação dos locos microssatélites ou Simple Sequence Repeats 

(SSRs) resulta em locos polimórficos que são extremamente úteis, principalmente, 

em estudos de mapeamento. Tal polimorfismo aparece quando os alelos diferem 

quanto ao número de repetições em tandem no segmento amplificado, resultando 

em fragmentos de diferentes tamanhos visualizados nos géis de eletroforese. 

O polimorfismo observado com marcadores do tipo microssatélite, em geral, 

resulta do ganho ou perda de um motivo na sequência repetitiva. Os pares de 

primers que flanqueiam esta região repetitiva, por sua vez definem o loco de 

amplificação (SSRs). Desta forma, os diferentes marcadores observados após a 

 106  107 108  109  110  111 112  113  114  115  116  117  118   119  120  121 122  123  124  125  126  127  128  129  130  131   132  133  134 
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amplificação via reação PCR com um par de primers SSRs são assumidos como 

alelos provenientes de um mesmo loco de SSRs (JARNE; LAGODA 1996). 

Nesta etapa, para a BSA da população segregante pertencente ao C23 

(Tucunaré x Linhagem 69) que foi utilizada para o mapeamento de QTL´s, foram 

utilizados 358 SSR (Simple Sequence Repeats), selecionados com base na sua 

distribuição ao longo de todos os 20 grupos de ligação do genoma da soja para 

avaliar quanto ao nível de polimorfismo entre os genitores pertencentes a esse 

cruzamento bem como, a possível relação entre alto e baixo óleo, os quais foram 

avaliados nos indivíduos dos bulks. 

Do total de 358 SSRs avaliados na análise de BSA, 327 (91,34%) geraram 

padrões de bandas de alta qualidade. Destes, 226 SSRs apresentaram marcas 

monomórficas, enquanto 101 apresentaram polimorfismo entre os genitores, sendo 

que, 10 locos apresentaram possível relação entre alto e baixo óleo os quais foram 

avaliados nos indivíduos dos bulks, indicando que a população de mapeamento 

obtida por estes genótipos apresenta efetividade para a construção do mapa 

genético de ligação para o caráter teor de óleo em soja (Figura 5). 

 
Figura 5: Gel de poliacrilaminda de BSA 
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3.3 Conteúdo de informação polimórfica (PIC) 

 

Dos 101 SSRs polimórficos avaliados nas análises BSA, 62 locos foram 

utilizados em toda a população de mapeamento por apresentarem bandas de alta 

qualidade. 

O conteúdo de informação polimórfica (PIC) variou de 0,24 até 0,58, com uma 

média de 0,37 (Tabela 2). Esse valor é similar ao estimado por Vieira et al (2009), 

que, analisando cultivares de soja, detectaram um valor médio de PIC de 0,40. 

Tabela 2: Frequência e valores de conteúdo de informação polimórfica (PIC), para 
cada um dos alelos de SSRs analisados na caracterização de progênies 
de soja. 
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SSR – Marcador molecular microssatélite, GL – Grupo de ligação, Bp – Pares de base, PIC – 
Conteúdo de informação polimórfica 
 

3.4 Construção do mapa de ligação e análise de QTLs 

 

 Os marcadores SSRs utilizados foram descritos em literatura e seu grupo de 

ligação (GL) e posição são conhecidos (http://www.soybase.org). No total foram 

utilizados 56 marcadores SSRs distribuídos por 17 grupos de ligação (GL) para a 
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genotipagem da população F2. O programa OneMap (Margarido; Souza; Garcia, 

2007) foi utilizado para obtenção do mapa genético. Com base no mapa da soja 

(Consensus Map 4.0), os grupos de ligação foram analisados separadamente para 

determinar a posição dos marcadores considerando LOD (Logarithm of Odds) de 

3.84. A função “order.seq” foi utilizada para determinar qual a melhor ordem dos 

marcadores dentro de cada grupo de ligação, pois essa função utiliza, 

automaticamente, as funções “compare” e “try.seq”. 

Para o Mapeamento de QTL’s foi utilizado o software QTL Cartographer 

versão 2.5 (Wang; Basten; Zeng, 2005), para análise de mapeamento por intervalo 

composto (CIM – Composite Interval Mapping). Foi utilizado o Modelo 6 do Zmapqtl 

como método de regressão Foward and Backward Regression. A presença do QTL 

foi avaliada a cada 1cM (centiMorgans) considerando uma janela de 10 cM. O LOD 

mínimo foi determinado considerando um teste de 1000 permutações a 95% de 

significância. 

Foram identificados dois QTL’s para a característica avaliada, estando estes 

localizados no cromossomo 9 (GL K) e cromossomo 12 (GL H), os quais foram 

significativos para p<0,05 e considerando LOD threshold de 3,5 (Figura 6). O QTL 

identificado no cromossomo 9 (GL K)  explica 7,8% da variância fenotípica, enquanto 

que o QTL do cromossomo 12 (GL H) explica 46,75% desta variância (Tabela 3). 

.  
Figura 6: Grupos de ligação definidos em uma população de 244 progênies F2 de soja, obtidas do cruzamento entre a 

Linhagem 69 e o cultivar Tucunaré. Foram utilizados como critérios: LOD = 3,84. Os valores da esquerda 
representam as distâncias entre os marcadores (frequência de recombinação) e, à direita, estão os nomes dos 
marcadores. 

GL - K GL - H 
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Tabela 3: QTL’s para teor de óleo em soja, analisados em 244 progênies oriundas 
do cruzamento entre a Linhagem 69 e o cultivar Tucunaré. 
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Chr – Cromossomo, GL – Grupo de ligação, cM – centimorgans, R2 – Fração de recombinação 

 

QTL’s para o teor de óleo em soja foram encontrados em regiões diferentes 

ao longo do genoma da soja em diversos estudos. Rodrigues et al. (2010), 

estudando uma população de 207 progênies provenientes do cruzamento entre a 

linhagem CS3032PTA276 e a variedade UFS2012, avaliaram 357 pares de locos de 

SSRs quanto ao nível de polimorfismo nos genitores da população e 

aproximadamente 100 locos apresentaram fragmentos polimórficos. Destes, 48 

marcadores foram amplificados, tendo sido escolhidos por estarem próximos a 

regiões do genoma da soja em que os QTL’s de teor de óleo e proteína foram 

previamente reportados. Foram gerados nove grupos de ligação cobrindo segmentos 

genômicos dos grupos A1, B1, D1a, G, I, M e O. Dezesseis marcadores tiveram 

associação significativa explicando de 3,1% a 25,4% do valor fenotípico da 

característica, enquanto que desse total de SSRs, 13 marcadores também 

apresentaram característica para o teor de proteína que evidencia a probabilidade 

de que regiões comuns atuem simultaneamente no controle das duas 

características. Dessa forma, os maiores valores de R2, tanto para proteína quanto 

para óleo, foram verificados para o mesmo marcador, o Satt239 do GL I. Esse 

estudo indica que essa região apresenta QTL de grande efeito para ambas as 

características avaliadas. 

Pesquisas realizadas por Sebolt et al. (2000); Csanadi et al. (2001); Chung et 

al. (2003); Reimprecht et al. (2006), também demonstraram regiões genômicas 

envolvidas no controle de teor de óleo em diferentes populações de soja, validando 

assim a associação do marcador com a característica no genoma em estudo. 

No grupo de ligação A1, no intervalo entre as marcas Satt200 e Satt225 foi 

detectado um QTL para o teor de óleo que explicou 17,3% da variação da 

característica, sendo que o marcador Satt236 também mostrou associação com o 
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conteúdo de óleo explicando 5,2% (RODRIGUES et al., 2010). Outros locos 

quantitativos com diferentes magnitudes, localidades e populações genéticas foram 

relatados por Mansur et al. (1996); Brummer et al. (1997) e Specht et al. (2001). 

Outro loco associado ao teor de óleo foi detectado no grupo de ligação O, 

entre os marcadores Satt500 e Satt259 explicando 18,51% da característica, sendo 

mapeados por Panthee et al. (2005). 

O grupo de ligação I tem sido associado ao controle dessa característica por 

diversos autores. Chung et al. (2003) mapearam QTLs que explicaram 27,8% e 

24,2% da variação do teor de óleo no ano de 1996 e 1999 respectivamente. Estudos 

realizados por Nichols et al. (2006) estudaram dois grupos de populações de 

retrocruzamento e verificaram que o QTL principal que controla a variação no teor de 

óleo no grupo I encontra-se a 3cM, entre o microssatélite Satt239 e o AFLP ACG9b. 

Tajuddin et al. (2003) utilizaram 157 RILs e mapearam QTLs que explicaram, 

em dois anos, 8,6% da variação do teor de óleo na região do Satt239. 

Locos associados para o teor de óleo na região no Satt239 no grupo de 

ligação I foram relatados por diversos autores em ambientes e backgrounds 

genéticos diferentes, o que indica a presença de genes conservados na região, 

validando assim a presença dessa marca no genoma da espécie em estudo com 

grande relevância no mapeamento genético do conteúdo de óleo, no sentido de se 

determinar com precisão a localização do QTL. Além, disso, esses mesmos 

intervalos afetam também o conteúdo de proteína revelando efeitos pleiotrópicos de 

um ou mais genes presentes na região. 

Comparando o mapa aqui obtido com outros mapas derivados de 

cruzamentos bi-parentais envolvendo linhagens elites e cultivares, fica evidente que 

o mapa do cruzamento Linhagem 69 X Tucunaré é parcial, sendo necessária a 

inclusão de novos marcadores. A população oriunda do cruzamento bi-parental entre 

a linhagem 69 e o cultivar Tucunaré indica a presença de variabilidade suficiente 

tanto para o caráter teor de óleo quanto em relação ao polimorfismo ao nível dos 

marcadores moleculares. Sendo assim, tais informações permitem que a população 

seja explorada para a detecção e mapeamento de QTL’s envolvidos com o caráter 

acima mencionado. 
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4 CONCLUSÃO  

 

Foi possível identificar QTLs de efeito maior e menor para o teor de óleo, na 

população utilizada para mapeamento. 

Novos QTLs foram mapeados no grupo de ligação K, sendo considerado de 

menor efeito (Sat_044 – Satt499) e de efeito maior no grupo de ligação H (Satt353 – 

Satt629). 
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