LEONARDO VOLPATO

SELECAO DE PROGENIES DE SOJA PARA PRODUCAO DE GRAOS COM
USO DE MODELOS MISTOS

Dissertacdo apresentada a Universidade
Federal de Vigcosa, como parte das exigéncias
do Programa de Po6s-Graduacao em Genética e
Melhoramento, para obtencdo do titulo de
Magister Scientiae.

VICOSA
MINAS GERAIS - BRASIL
2016



Ficha catalografica preparada pela Biblioteca Central da Universidade

Vo3ls
2016

Federal de Vigosa - Campus Vigosa

Volpato, Leonardo, 1992-

Selecdo de progemies de soja para produgao de grios com
uso de modelos mistos / Leonardo Volpato. — Vigesa, MG,
2016.

xi 65 -1l - 29 cm

Onentador: Felipe Lopes da Silva.
Dissertacio (mestrado) - Universidade Federal de Vigosa
Inchu bibliografia.

1. Soja - Melhoramento genetico. 2. Glycine max. 3.
Interacdo genotipo-ambiente. 4. Valor genetico. 3. Soja
- selecdo. 6. BLUP. I Universidade Federal de Vigosa.
Departamento de Fitotecnia. Programa de Pos-graduacio em
Genetica e Melhoramento. IT Titulo.

CDD 22 ed. §33.342




LEONARDO VOLPATO

SELECAO DE PROGENIES DE SOJA PARA PRODUCAO DE GRAOS COM
USO DE MODELOS MISTOS

APROVADA: 15 de julho de 2016.

() :
kJZC A L 7 Z‘UWM

Dissertagdo apresentada a Universidade
Federal de Vigosa, como parte das exigéncias
do Programa de Po6s-Graduacdo em Genética e
Melhoramento, para obtencdo do titulo de
Magister Scientiae.

ey

Pedro Crescéncib"‘/Souza Carneiro
(Coorientador)

\ %rlos Nick Gomes
s,

g 1

F el‘1,pe Lopes da Silva
(Orientador)



A Deus, meus familiares e aos meus amigos,
a familia que Deus nos permitiu escolher...

DEDICO



“Que a Paz de Jesus esteja conosco e que a vontade de trabalhar para o Cristo nunca
mais nos visite, mas que faga morada eterna em nasagdes. ” (Carlos Alberto
Filgueira Sant’ Anna)



AGRADECIMENTOS

A Deus, pela perfeicdo e grandeza de toda a sua criagdo, aos amigos espirituais por me
conceder serenidade e coragem nos momentos de inseguranca e incertezas.

A Universidade Federal de Vigosa, por meio do Programa de Pés-Graduagdo em Genética
e Melhoramento em trabalho com o Departamento de Fitotecnia pela oportunidade de
realizar o curso de mestrado.

A coordenacdo de Aperfeicoamento de Pessoal de Nivel Superior - CAPES, pela
concessao da bolsa de estudos.

Ao professor Felipe Lopes da Silva, pelas orientacdes, ensinamentos e amizade.

Aos Professores Marcos Deon Vilela de Resende, Pedro Crescéncio Souza @arneiro
Aluizio Borém, pelas sugestdes e ensinamentos.

Aos funcionarios do Laboratério de Oleaginosas do Departamento de Fitotecnia pelo
apoio na execucao dos trabalhos.

Aos estagiarios do programa soja pela amizade e ajuda na conducao dos experimentos.

Aos demais estudantes de Pds-graduacédo do Laboratério de Oleaginosas pelo auxilio,
oportunidade de conviver e interagir.

Aos meus pais, Cleide Aparecida Vanca Volpato e Vanderlei Volpato, pelo amor,
carinho, apoio e exemplo de vida.

A minha irma, Miriane Aparecida Vanca Volpato, pelo amor, carinho, apoio, paciéncia e
estimulo.

Enfim, o meu reconhecimento a todos que contribuiram de forma direta ou indireta, para
a realizacao do presente trabalho.



BIOGRAFIA

Leonardo Volpato, é filho de Vanderlei Volpato e Cleide Aparecida Vanca
Volpato, nasceu no dia 04 de janeiro de 1992 na cidade de AradW@ilocalizada no
Tridangulo Mineiro. Em 2010 completou o ensino Médio concomitante com o Téchico em
Agropecuaria no Instituto Federal de Educagéo e Tecnologia do Triangulo Mineiro
Campus Uberlandia. No ano de 2015, graduou-se no curso de Engenharia Agrondmica
pela Universidade Federal de Vicosa, e no mesmo ano ingressou no curso de Poés-

Graduacédo em Genética e Melhoramento pela mesma.



SUMARIO

RESUMO ..ottt ettt ettt ettt es ettt et ese et et ese e s st ess et etese s atenens viii
ABSTRACT ...ttt ettt ettt ae et et e et ettt ettt e et et aner et re e, X
INTRODUGAO GERAL ..ottt nn e, 1
REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS ......oo ittt 8

CAPITULO | — EFEITO DE POPULACAO F3 NA SELECAO DE PROGENIES
DE SOJA PARA PRODUCAO DE GRAOS VIA METODO BLUP-SIPP (Selection

Index with Populations and Progenies) ..........ccooeiiiiiiiiiiiiiiiiiiiiie et 11
1 11V 11
N ST I ¥ o P 13
INTRODUGAO ...ttt ettt ettt ettt et e et e et e st e eae st e e te st e et e stesteareaneeee e as 15
MATERIAL E METODOS .....coviviiteceeieeee ettt ettt sttt aesaetestesaesaeneneeneas 17
Material GENELICO ........oeeeeiiiieicce e e e e e e e e e e aeas 17
(7o) ol [FTox= To I = d 0 1= T 1] 0 41T o = | U SRPPRSPRNt 17
ANAlISES geN@tICO-EStAtISHICAS .....cceeii ittt 19
1= [Tor= To o [l o] doTo <] o1 =ES ST PPPPPPPUPPPPPP 20
ANALISE UE UEVIANCE ......eeeee et e e e e e e e e e e e e e e e e e e e eaaaaaeaeeas 22
o [ToTo o LR T= [=Tot Lo USRS 22
RESULTADOS E DISCUSSAOD ......ceiiiiieieieietesee ettt 23
Controle genético e componentes da VariQnCia ................uveiiiiieiieeeeeeeeeeeeeeeinn 23
SelECA0 UE PrOGENIES ...ttt e e e e e e e e e e e e 28
CONCLUSOES ..ottt 34
REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS ..ottt 35

CAPITULO Il — SELECAO DE PROGENIES DE SOJA B3 PARA PRODUCAO
DE GRAOS VIA METODO BLUP-SIPPG (Selection Index with Populations,
Progenies and Generation) COM INFORMACOES DE GERACAO DAS

POPULACGOES F2 E F3 vttt sttt st aeneate et ennene e 38
RESUMO ...ttt et e e e ettt e e e s mt et e e e nte e e e e nteeeeaanseeeeeanneeeeeanseeeeeannneeeann 38
N 1S T I ¥ o I 40
INTRODUGAOD ...ttt ea et en e aeeaeen e 42
MATERIAL E METODOS ...ttt 44
Material GENELICO ........oeeeeeieiece et a e e e e e e e eaas 44
CoNAUGEO EXPEIMENTAL ... oot e e e e e e e eeeeeeeeees 45



ANAlises genétiCO-eStatiStICAS .........coeeeiiiiiiieeee e a7

MELOAOBLUP-SIPP.......ceeeiieee et e a e e e e 47
Selecéo de progénies BALUP-SIPP............cooiiiiii e 48
MELOAOBLUP-SIPPG......ceeiiiii it a e 49
Selegéo de progénies BALUP-SIPPG...........coooiiiiiiiiiieeeeeee e 50
ANALISE 0B UBVIANCE ....coiiiiiie ettt e e e e aaaaaaeas 50
RESULTADOS E DISCUSSAOD ......cooieeeeiteceeeee ettt e ettt sve st a e ene e 51
Controle genético e componentes da VariQnCia ...............uuueiiieiiiieeeeeeeeeeeeeeeeiiinn 51
SY=][oTor= Tl o [ o] oo =] | = S 58
CONCLUSOES ...ttt 59
REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS ...ttt 63
CONCLUSOES GERAIS ...ttt ettt 65

Vii



RESUMO

VOLPATO, Leonardo, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa, julho de 3&lécao

de progénies de soja para producao de grédos com uso de modelos misbogntador:

Felipe Lopes da Silva. Coorientadores: Marcos Deon Vilela de Resende, Pedro
Crescéncio Souza Carneiro e Aluizio Borém de Oliveira.

As informacfes de populacdes e de progénies obtidas por meio do mBatodentro

de Progénies (BDP) devem serconsideradas para a pratica da selecéo, vistoaque,
probabilidade de obtenc&do de progénies superiores dentro de populacbes superiores, €
elevadaAssim, o método de selecBaUP- SIPPPGEBLUP associado ao esquema BDP

e ao indice de selecao usando os efeitos de genitores, populacfes, progéniée® gera

foi desenvolvido com o intuito de abarcar todos os efeitos da estrutura global do programa
de melhoramento de espécies autdgamas. Contudo, a selecdo de progénies em geracoe:
iniciais do programa de melhoramento reflete no uso do método com restricbes de
informacfes. Neste sentido, objetivou-se com este trabalho avaliar os efeitos entre
populacdes e progénies endogamicas que compdem o Bidike SIPPPG por meio

das informacdes de populacdekle progénies;k via indice denominad8LUP-SIPP
(Selection Index with Populations and Progehieara a selecédo de progénies de soja
(Capitulo 1); incluir as informacdes de geracdes das populagdes Rnalises via indice
denominado deBLUP-SIPPG (Selection Index with Populations, Progenies and
Generation} e ainda, comparar a eficiéncia da acuracia de selecdo das progénies entre
ambos os indices apresentados (Capitulo Il). Para isso, trés populdgtasukdas de

trés hibridos Ps resultantes de cruzamentos entre os progenitores TMG 123 RR, M7211

RR, UFVS Citrino RR, UFVS Turqueza RR e M7908 RR, foram avaliadas em casa de
vegetacao, utilizando o delineamento experimental em blocos ao acaso (DBC) com trés
repeticbes. Cada planta foi colhida separadamente originando 204 progénigsds

quais foram plantadas em dois locais, utilizando para cada local o delineamento
experimental de blocos incompletos desbalanceados, com trés repeticbes e nove
testemunhas adicionais. Avaliou-se as caracteristicas frequentistas do programa de
melhoramento genético da soja, com o intuito de selecionar as progénies com maiores

produtividades de graos. Os dados foram submetidos a analise, via software-Selegen
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REML/BLUP. Assim concluiu-se que: i) A ado¢cdo do métadaP-SIPPfavoreceu a
estimacdo dos parametros genético e ambientais, além do entendimento da distribuicdo
da variancia genotipica entre e dentro de populacgiel) R variacdo da populagéo
apresentou contribuicdo majoritaria para a variancia fenotipica total, na avaliacdo de
progénies de sojaxknos dois indices utilizados; iii) os métod®isUP-SIPPe BLUP-
SIPPGcontribuiram para a predicao de valores genotipicos mais acurados; iv) a inclusdo
do efeito da geracdo de populagdo Wa modeloBLUP-SIPPG nao implicou em
aumento dos valores das acuracias seletivas para progénie, refletindo em auséncia de

ganhos com a selecao quando adotou-se o mBi&le-SIPP



ABSTRACT

VOLPATO, Leonardo, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa, July, ZHléction of
soybean progeny for grain yield with the use of mixed modelédviser: Felipe Lopes

da Silva. Co-advisers: Marcos Deon Vilela de Resende, Pedro Crescéncio Sousa Carneiro
and Aluizio Borém de Oliveira.

The progeny and populations information obtained by the bulk method within progenies
should be considered for selection practice, since the probability of obtaining superior
progenies within upper populations is high. Thus,Bh&JP- SIPPPGselection method
(BLUP associated with the bulk method within progenies scheme and the selection index
using the effects of parents, populations, progenies and generations effects) was
developed in order to encompass all the effects of the global structure of the plant
breeding program autogamous species. However, the selection of progenies in early
generations of the breeding program reflects the use of the method with information
restriction. In this sense, the objective of this work was to evaluate the effects between
populations and inbred progenies that make up the iBléxP- SIPPPG through
information B populations and progenies:Fvia index calledBLUP-SIPP (Selection

Index with Populations and Progeny effects) for selections sBybean progenies
(Chapter 1); to include information of generationgpbpulations in the analysis via index
called BLUP-SIPPG (Selection Index with Populations, Progeny and Generations
effects), and further, to compare the efficiency of the progeny selection accuracy from
both presented indexes (Chapter Il). For that, thege populations, from three:'B
hybrids resulting from crosses between parent TMG 123 RR, M7211 RR, UFVS Citrine
RR, UFVS Turqueza RR and M7908 RR were evaluated in a greenhouse, using the
experimental design in random blocks (DBC) with three replications. Eqolait was
harvested separately giving 204sBrogenies, which were planted in two locations using

for each location the experimental design of incomplete unbalanced blocks, with three
replications and nine additional witnesses. We evaluated the frequentist characteristics of
the breeding program of soybeans, in order to select the progenies with higher grain yield.
The data were analyzed via Selegen-REML / BLUP software. Thus it was concluded that:

i) the adoption oBLUP-SIPPmethod favored the estimate of genetic and environmental



parameters, beyond the understanding of the distribution of genotypic variance within
and between # populations; ii) the variation of the population showed a major
contribution to the total phenotypic variance in the progenies evaluation in the two
used indexes; iii) thé8LUP-SIPP and BLUP-SIPPGmethods contributed to a more
accurate prediction of genotypic values; iv) the inclusion of the effect of generation F
population, viaBLUP-SIPPGmodel did not result in increased values of accuracies
selective for progeny, reflecting the absence of earnings from the selection when it was
adopted th&LUP-SIPPmodel.
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INTRODUCAO GERAL

A soja [Glycine maxL.) Merrill] ocupa uma posi¢ao de destaque no cenério do
agronegocio mundial. A cultura é responsavel por mais de treze por cento de toda
producdo de grdos no mundo, sendo o quarto cereal mais consumido e produzido
globalmente (USDA, 2016). No Brasil, a sojicultura faz parte da principal atividade
agricola do pais, movimentando mais de 27 bilhdes de ddlares por ano (ABIOVE, 2016).
Segundo o MAPA (2016) a safra 2015/2016 atingiu a quantidade de 96,905 milhdes de
toneladas produzidas em 33,082 milh&es de hectares, o que coloca o pais como segundo
maior produtor e o maior exportador mundial da cultura.

O melhoramento genético da cultura da soja tem sido fundamental para a sua
expansao contribuindo, desde a sua introducdo como commodities na década de 60 até as
atuais safras brasileiras, com incrementos significativos na producdo de grdos. A
disponibilizacdo de cultivares com alto potencial produtivo, ampla adaptacéo e elevada
aceitacao pelo mercado consumidor, favoreceu o crescimento continuo da soja no Brasil.
A caracteristica de produtividade de grdos € de natureza quantitativa e os ganhos
genéticos obtidos nos programas de melhoramento sdo associados a eficiéncia no
processo de selecao.

Dentre as diversas caracteristicas agronémicas ja fixadas para a cultura da soja
por meio do melhoramento genético, destaca-se cultivares com taxa de germinacao
superiores a 95%, resisténcia a diversos patdgenos e maximizacdo da janela de plantio,
entre outros caracteres de suma importancia para determinadas regibes e periodos
historicos de producdo no Brasil. Atualmente, em sua maioria, as cultivares de soja
possuem baixa estatura, altamente resistente ao acamamento e extremamente produtivas.
Esse progresso so6 foi possivel gracas aos trabalhos de melhoramento genético ao longo
dos anos, mais especificamente deste a década de 60 até os dias atuais. Estima-se que
cada ano, o ganho em produtividade de graos seja em torno de 1 a 2%, devido a melhoria
das condicdes de cultivo e, principalmente, aos métodos de melhoramento que exploram
a variabilidade genética para obterem caracteres de interesse.

A produtividade de graos depende de uma série de caracteres, por se tratar de um
grande numero de genes envolvidos no controle do carater, além de sofre pronunciada

influéncia do ambiente. A diminuicdo do espagcamento de entrends, permitiu 0 aumento
1



do nimero de nés da haste principal e, juntamente com o tipo ereto de ramificacédo, o
programa de melhoramento vem diminuindo significamente as perdas causadas pelo
acamamento. A tendéncia dos programas atuais € desenvolver cultivares precoces, que
possuem todos esses caracteres desejaveis, afim de, maximizar os ganhos com a
produtividade de graos, e, principalmente, aumentar a rentabilidade do produtor
permitindo mais de uma safra no mesmo local.

Os programas de melhoramento que visam o desenvolvimento de novas cultivares
de soja, estédo condicionados as condi¢des da interacdo gendtipo x ambiente, os quais sé&o
avaliados em diferentes épocas, safras e locais, identificando, desta forma,
adaptabilidade e estabilidade dos genoétipos (SEDIYAMA et al. 2015). Além da
produtividade de graos, caracteristicas como grupo de maturidade, tipo de crescimento,
ciclo médio, altura da planta, resisténcia ao acamamento, época de semeadura e reacao a
doencas, séo os principais aspectos a serem observados quando se deseja desenvolver ur
cultivar de soja.

A eficiéncia do processo seletivo esta associada a exploracdo da variabilidade
genética, de caracteristicas de importancia para o melhoramento, advinda de cruzamentos
entre genotipos superiores, para as caracteristicas em questao, e divergentes. Contudo, o
que tem sido observado é uso extensivo de cultivares muito proximas geneticamente no
desenvolvimento das novas cultivares, resultando no estreitamento da base genética da
cultura (BERTINI et al. 2006; MIRANDA et al. 2007).

Nos programas de melhoramento genético de soja, como na maioria daqueles de
espécies autbgamas, tém-se como objetivo desenvolver e identificar genotipos superiores
como novos cultivares, sendo que para isso, uskzhibridacdes artificiais entre
genitores, em geral linhagens elites, como principal método de melhoramento de plantas.
A hibridacéo, tem por finalidade explorar a variabilidade genética existente entre os
genitores, obtendo-se dessa forma, populacdes segregantes de onde séo extraidas nova
linhagens, apos algumas geracdes de autofecundacdes.

Utilizam-se duas metodologias para conducdo de populacdes segregantes,
segundo Ramalho et al. 2012, aqueles que nao separam as fases de endogamia e seleca
e 0s que separam essas duas fases. O método Bulk Dentro de Progénies (BO%) F
sugerido por Frey (1954), possui 0 principio de separar a fase de endogamia e selecao

(BOREM & MIRANDA, 2014). Neste método, progénies sdo geradas e conduzidas em
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bulk desde a geracde.fou R:.4e avaliados em experimentos com repeticoes. O processo
€ repetido até a geracdedfou R, No qual se obtém as linhas puras de progénies ou
linhagens. A partir desse ponto, pode-se promover uma selecdo dentro das progénies
obtendo-se uma ou mais linhas puras, ou entéo utilizar a mistura das linhas puras, de cada
progénie, para participar dos experimentos de avaliacao de linhagens. O métoélo BDP
recomendado principalmente quando se trabalha com elevado numero de individuos
dentro das progénies, pelo fato de, proporcionar diminuigéo dos problemas amostrais, em
relacdo aos outros métodos de populacdes segregantes. Além de que, ao atingir a
homozigoze as progénies ja foram avaliadas por quatro a cinco geracoes, possibilitando
assim, utilizar a performance das progénies nas diferentes geragcdes a medida que se
avanca no programa de melhoramento. Portanto, pode-se resgatar as informagdes
avaliadas, possibilitando maior precisdo na identificacdo de progénies superiores, ao
utilizar um modelo estatistico que contemple esses efeitos (RAMALHO et al. 2012).

Melhoristas de espécies autégamas estdo, primordialmente, interessados na
selecdo de familias que, ao atingirem a homozigose, acumulem maior quantidade de
alelos favoraveis, que estdo associados aos maiores Valores Genéticos Aditivos (VGA)
(RAMALHO et al. 2012). Para caracteres quantitativos, os valores fenotipicos nem
sempre estdo associados aos VGASs, por conterem efeitos de blocos, parcelas e efeitos
ambientais aleatorios embutidos em alguma proporcao em suas estimativas (RESENDE,
2007a). Nesse caso, € importante a utilizacdo de metodologias que otimizem o uso da
informacéo disponivel, para que se possa classificar as familias 0 mais préximo possivel
da classificagao que seria obtida com os verdadeiros VGAs (WHITE e HODGE, 1989).

O desenvolvimento de softwares especificos que permitem tratar adequadamente
a matriz de parentesco genético aditivo entres os individuos em avaliacdo, possibilitou a
predicdo dos VGAs a nivel de individuos, nos programas de melhoramento de forma
rotineira a partir da década de 1980 (Resende, 2007a). Algoritmos para escrever
diretamente essa matriz de parentesco genético aditivo foram apresentados por Henderson
(1976) nos EUA e Thompson (1977) na Inglaterra.

O processo de diferenciacdo entre populacdes ocorre quando a variagdo genética

total, exibida se todos os individuos fizessem parte de uma Unica populagcédo paémitica,

reduzida dentro de populagdes. Essa reducdo é ditada pela ffacsq,)o?,,



possibilitando estimar a VGA dentro da populacdo por meiafe (1- Fy,)o’, nas

sucessivas geracoes de autofecundacdes. Portanto, mesmo sem considerar a matriz de
parentesco completgedigreg dos individuos da populagéo, pode-se estinv&as,
diferentemente no melhoramento animal e para alguns modelos utilizados no
melhoramento florestal.

O objetivo do biometrista, na maioria das vezes, é ajustar um modelo que seja
adequado e esteja préximo da realidade (HENDERSON, 1984). Quando os parametros
gue compdem o modelo compreendem uma mistura de fatores com efeitos de natureza
fixa e aleatdria, este é definido como um modelo misto (SEARLE et al. 1992). Nesta
importante classe de modelos, trés objetivos sdo fundamentais: a estimacao e testes dos
efeitos fixos, a estimacao e testes dos efeitos aleatoérios, e a estimacdo dos componentes
de variancia devidos aos fatores aleatérios (PERRI & IEMMA, 1996).

Para distinguir estimadores de efeitos fixos daqueles de efeitos aleatorios, é usual
referir-se aos Ultimos como preditores (ROBINSON, 1991). Por conveniéncia
interpretativa e simplificagdo matematica, em geral, buscam-se estimadores e preditores
lineares. E, entre os lineares, a preferéncia recai sobre os nédo viesados e de variancia
minima, ou seja, os BLEJs e BLUP’s, respectivamente (DUARTE, 2000).

Segundo Duarte (2000), no melhoramento genético, com o0 advento da
metodologia de modelos mistos, os componentes de variancia deixaram de ser enfocados
como um fim em si, para representarem papel fundamental na predicdo de valores
genéticos ou genotipicos (indices de selecdo, BLP, BLUP, EBLUP). Assim, 0S processos
de estimacdo e predicdo tém sido implementados simultaneamente, na selecdo de
progénies ou genitores, por meio das equacdes do modelo misto (RESENDE et al. 1996).

O uso da metodologia de modelos mistos, tem apresentados resultados genéticos-
estatisticos mais refinados em comparacao com outros métodos. Esta metodologia, dentre
as diversas vantagens, corrige alguns problemas de conducdo experimentais, como por
exemplo, dados desbalanceados e a delineamentos ndo ortogonais. Dado estas condicdes
de desbalanceamento, ao se implantar experimentos com inferéncias estatisticas, deve-se
adotar um delineamento estatistico pertinente, considerando os efeitos a serem
capitalizados nas interagcoes. Neste caso, 0 pesquisador possui alguns recursos, como por

exemplo experimentos em blocos incompletos. O Delineamento em Blocos Incompletos
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(DBI), sdo usualmente utilizados quando ndo é possivel observar todos os tratamentos em
todos os blocos. As condigOes que levam a esses fatos podem ser diversas, inclusive fica
a critério do préprio pesquisador, afim de, facilitar a logistica ou disponibilidade
econdmica do proprio programa. Entretanto, em experimentos que devido a sua propria
natureza, quando ao se obter os materiais avaliados, o experimento em DBI surge como
uma alternativa para avaliacdo dos experimentos. Dentre as variagbes do bloco
incompleto, Peternelli (2011) cita os Blocos Aumentados de Federer, Blocos Incompletos
Balanceados e Blocos Incompletos ndo Balanceados, os quais sdo utilizados, de acordo
com a distribuicdo dos tratamentos dentro dos blocos.

A utilizacdo de recursos estatisticos através de recurso computadorizados,
permitiu o desenvolvimento de métodos baseados na estimativa do valor genético das
familias e de individuos dentro de familias, proporcionando um esquema de selecdo que
se assemelha a selecdo massal, por privilegiar o individuo mesmo quando a sua familia
ndo esta entre as melhores. Aqueles individuos que ndo foram selecionados sé&o
posteriormente recombinados para contribuir com alelos para as proximas geracdes. Este
procedimento € denominado BLUP (melhor preditor linear ndo viesado). Entre as
diversas vantagens o método, as mais palpaveis sdo que possibilitam ganhos genéticos
superiores a selecdo entre e dentro de familias, além de ser mais efetivo para a
manutencdo da variabilidade genética, devido a manutencéo da variabilidade genética
proporcionando tamanho efetivo populacional mais elevado, desde que aplicado com
restricdo no nimero maximo de individuos selecionados por familia (RESENDE, 2002).

O procedimento BLUP desenvolvido por C. R. Henderson em 1949
(BERNARDO, 2002), maximiza a correlacdo entre o valor genotipico predito e o
verdadeiro, ou seja, minimiza a variancia do erro de predicdo linear no sentido de que é
uma funcéo linear dos dados e € ndo tendencioso por apresentar a esperanca do valor
genotipico predito igual ao valor genotipico verdadeiro (WHITE e HODGE, 1989). O
BLUP permite também o uso simultaneo de varias fontes de informacéo tais quais aquelas
advindas de varios experimentos instalados em um ou varios locais e avaliados em uma
ou varias épocas de plantio (RESENDE, 2007b

A avaliagdo genotipica compreende a estimagdo de componentes de variancia
(parametros genéticos) e a predicdo dos valores genotipicos. As estimativas dos

parametros genéticos tais quais a herdabilidade e correlagbes genéticas sdo fundamentais
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para o delineamento de eficientes estratégias de melhoramento. O procedimento mais
preciso de predi¢cao de valores genéticos, para o processo de sele¢do, é o BLUP, com uso
de componentes de variancia estimados via REML (maxima verossimilhanca r€xtrita).
REML é um meétodo eficiente no estudo das varias fontes de variacdo associadas a
avaliacao de experimentos de campo, permitindo desdobrar a variacao fenotipica em seus
varios componentes genéticos, ambientais e de interacdo genotipo x ambiente
(RESENDE, 2006).

O uso de modelos mistos do tipo REML/BLUP é fundamental para a predicao de
valores genéticos aditivos e genotipicos, tanto intra quanto interpopulacionalmente
(RESENDE, 2002). Mesmo em condicbes de experimentos desbalanceados, essa
abordagem permite a predicdo acurada e ndo viesada dos valores genéticos, propicia
informacfes especificas sobre 0 mérito da progénie, de individuos nas progénies e
considera até mesmo o ambiente da repeticdo onde esta localizado um individuo. Assim,
as propriedades do BLUP permitem maximizacéo da acuracia seletiva, minimizacdo do
erro de predicdo, predicdo ndo viciada de valores genéticos, maximizacdo do ganho
genético- por ciclo de selecde e maximizacdo da probabilidade de selecdo do melhor
entre dois ou varios genoétipos (RESENDE, 2002

Varios estudos tém buscado o aprimoramento dos métodos de selecdo em plantas
anuais a partir da aplicagcdo de metodologias de modelos mistos. A eficiéncia desta
metodologia no melhoramento genético tem sido comprovada em diferentes culturas
anuais como: arroz (BORGES et al. 2010), soja (PINHEIRO et al. 2013), milho-pipoca
(FREITAS et al. 2013), feijao-caupi (BARROS et al. 2011), feijjao-comum (BERTOLDO
et al. 2009) e trigo (PIMENTEL et al. 2014). Ramalho & Araujo (2011) apomtam
utilizacdo de modelos mistos como estratégia adequada para maior eficiéncia do
melhoramento de plantas autégamas pela identificacdo de progénies ou linhas com maior
mérito genotipico.

Para melhorar a eficiéncia de selecdo do método BDP Resende et al. (2015a)
apresenta a metodologBDP-BLUP (BLUP associado ao esquema Bulk Dentro de
Progénies - BDP, combinando informacdes de populacdes e progénies). Esse método foi
desenvolvido usando a genealogia completa associada a conducao da populacao via BDP
utilizando as médias fenotipicas das progénies nas geragf)€s 4 F>:s e B:spor meio

de um indice com efeito de geracdes.
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O métodoBDP-BLUP foi otimizado para a aplicacdo dentro de populacao,
podendo ser aplicado também na mistura de progénies de varias populacdes. Na avaliagdo
de progénies #z, oriundas do método BDP, deve-se levar em consideracdo as
informacdes de populacdes e de progénies, visto que a probabilidade de obtencéo de
progénies superiores dentro das melhores populacdes, é elevada. Neste caso, a sele¢ac
utilizando apenas os efeitos de progénies, ndo leva em conta as informagfes das
populacdes, ou seja, o efeito de populagdes tende a aumentar a estimativa do VGAs das
progénies. Ao se verificar as informacdes de parentesco das progénies (avaliacdo de
irmaos completos) pode se melhorar a estimativa do VGASs e, consequentemente, espera-
se um maior ganho de selecdo nas geracdes seguintes. Desta forma, Resende aj al. (2015
apresenta um indice que pondera os efeitos de populagbes nas varias geracdes de
endogamia, e, também, pondera os efeitos de progénies nas varias geracoes.

Nos métodos tradicionais de selecdo, a selecdo de progénies € realizada
desconsiderando os méritos das popula¢gbes a que pertencem. Resende et al. (2015b)
propuseram o método de seleddJP- SIPPPG(BLUP associado ao esquema Bulk
Dentro de Progénies e ao indice de selecdo usando os efeitos de genitores, populacdes,
progénies e geracoes). O métdldJP-SIPPPGfoi desenvolvido para abarcar toda a
estrutura de um programa de melhoramento de plantas autégamas, incluindo todos os
dados desde os pais, a geracéie e também tanto os efeitos de progénies quanto de
populacdes nas geracdes endogamicas a partig.gk iz respectivamente. Segundo o
autor, a contribuicdo dos genitores e populacé&siffualmente pouco importante e a
avaliacao de fnéao tem serventia. Contudo, a selecao de progénies em geragdes iniciais
F2.3 do programa de melhoramento reflete no uso do método com restricbes de
informacoes.

Neste sentido, devido a restricbes de informacBes de geracdes experimentais, 0
método BLUP- SIPPPG (Selection Index with Parents, Progenies, Population and
Generation) deve ser utilizado, a fim de, atender as exigéncias do programa de
melhoramento para maximiza¢do dos ganhos genéticos. Neste contexto, ao se obter as
populacdes Fe R e progénies £z pode-se utilizar a metodologia com restricbes de
informacdes por meio dos efeitos de populagdes e progénies.

Considerando que os melhoristas de soja visam selecionar aquelas progénies com

potencial para a extragcédo de linhagens com maior adaptagcéo aos diferentes ambientes de
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cultivo, o uso da metodologia BLUP com dados de multiplas populacdes e progénies
avaliadas em diferentes locais, possibilitaria obter a predi¢cdo dos valores genotigcos livr
das interagbes com o ambiente. A utilizacdo da metodoBQldP-SIPAPG, nas
diferentes etapas do programa de melhoramento, certamente ira propiciar um ganho extra,
fornecendo novas ferramentas de aplicacao biométrica no melhoramento genético da soja.

Com base na metodologia exposta, objetivou-se neste trabalho selecionar
progénies incluindo as informacdes defs e avaliar a importancia dessas inclusdes no
melhoramento de soja, para um conjunto de caracteristicas de interesse, visando a
producdo de gréos. Utilizou-se para isso o métBHOP-SIPPPGcom restricbes
informacdes, por meio do método de melhoramento da hibridacdo, com selecdo de
progénies via BDP.
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CAPITULO | — EFEITO DE POPULACAO F 3 NA SELECAO DE PROGENIES
DE SOJA PARA PRODUCAO DE GRAOS VIA METODO BLUP-SIPP (Selection
I ndex with Populations and Progenies)

RESUMO

O melhoramento genético da cultura da sd@y¢ine max(L.) Merrill), tem sido
fundamental para a sua expansao, representando incrementos significativos de producéo
desde a sua introducdo como commodities, na década de 60, até as atuaid safras.
hibridag&o é o principal método de melhoramento da cultura da soja e tem por finalidade,
explorar a variabilidade genética existente entre os genitores, obtendo-se dessa forma,
populacdes segregantes de onde pode-se derivar progénies, para a extracdo de novas
linhagens, apds algumas geracdes de autofecundacdes. O método de conducdo de
populacdes segreganteslk dentro de progénies possui o principio de separar a fase de
endogamia e selecdo, em que, progénies sdo geradas e conduzinak desde a

geragao kzou Rse avaliados em experimentos com repeticdes. O processo é repetido
até a geracaoyk ou R, Nno qual, se obtém as linhas puras de progénies ou linhagens. No
entanto, nos métodos tradicionais para a selecdo de progénies, ndo se consideram 0s
méritos das populacdes a que pertencem, mas somente aos efeitos de progénies da geraca
atual de selecdo. O método de seldBEUP- SIPPPG(BLUP associado ao esquema

Bulk Dentro de Progénies e ao indice de selecdo usando os efeitos de genitores,
populacdes, progénies e geragdes) engloba todos os efeitos da estrutura global do
programa de melhoramento de espécies autbgamas. Contudo, a selecdo de progénies em
geracdes iniciais do programa de melhoramento reflete no uso do método com restricées
de informacdes. Neste sentido, o objetivo no presente trabalho foi utilizar oBhtiPe
SIPPPGcom efeitos de populagdes e progénies denomina@éb de-SIPP (Selection

Index with Populations and Progenigsi selecdo de progénies precoces de soja com
maior potencial produtivo de gréos, via indice de selecéo, incluindo as informacdes de
populacdes ¥ e de progéniesak, e, ainda, avaliar a importancia dos efeitos das
populacdes no programa de melhoramento de soja visando melhorar a estimativa do
ganho.Trés populacbes foram avaliadas e cada planfai Eolhida originando 204
progénies k3. As progénies Iz, 0s progenitores e quatro testemunhas adicionais foram

plantadas em dois locais, utilizando para cada local o delineamento experimental de
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blocos incompletos desbalanceados, com trés repeticdes. As caracteristicas avaliadas
foram: altura da planta na floracdo, numero de nds na haste principal na floragdo, nimero
de hastes laterais (NHL), nimero de dias para a maturacdo, angulo de acamamento (AC),
massa de cem semengggodutividade de grdos em gramas por planta (PROD). Os dados
foram submetidos a analise de modelos mistos, via software SdRigjdh/BLUR
utilizando o indice combinando informacdes de popula¢cdes e progénies para estimar 0s
componentes de variancia e predizer os valores genéticos das progénies, visando a selecac
das 30 melhores progénies, por meio, do indice de selecdo genético aditivo (IAG). Nas
analises de deviance verificou-se que a variancia associada ao efeito de populacéo foi
significativa para todos os caracteres, exceto pA@. d4, para a associada ao efeito de
progénies, apenas para a caracteristca NHL n&o foi verificado significancia
evidenciando assim, variabilidade genética entre e dentro de populacbes. Para
caracteristica PROD as herdabilidades e acuracias a nivel de populacdes foram,
respectivamente, 0,22 e 0,81, e a nivel de progénies 0,05 e 0,54 e, ainda, a acuracia
seletiva para obtencdo de linhagens foi d&0.0A caracteristica PROD foi a que
apresentou maior ganho com a selecédo ao se utilizar o IAG e ao se comparar com as
testemunhas. Assim conclui-se que: i) a adocdo do m&bd®-SIPPna selecédo de
progénies de soja, contribuiu para a predicdo de valores genotipicos mais acurados,
maximizando a eficiéncia de sele¢do de progénies ao se utilizar os indices de selec¢éo.; ii)
fornecer o entendimento da distribuicdo da variancia genotipica entre e dentro de
populacdes £ iii) a variacdo da populacdo apresentou contribuicdo majoritaria para a
variancia fenotipica total, na avaliacao de progénies de sgjav/JAs progénies 58, 30

e 17 oriundas da populacéo 2, se destacaram entre as progénies selecionadas via IAG.

Palavras-chave:indice de Selecddndice multipopulacées; Valor genético; Modelos
mistos Glycine maxL.) Merrill.
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CHAPTER | - F3 POPULATION EFFECT ON THE SELECTION OF SOYBEAN
PROGENIES FOR GRAIN YIELD SELECTION VIA BLUP-SIPP METHOD
(Selection I ndex with Populations and Progenies)

ABSTRACT

The soybean genetic improvement (Glycine max (L.) Merrill), has been essential to its
own expansion, representing significant increase on the grain yield since its introduction
as a commodity, in the 60s, until the current crops. Hybridization is the main breeding
method of soybean and aims to explore the genetic variability found among the parents,
obtaining thereby segregating populations from which one can derive progenies, for
extracting new lines after several generations of inbreeding. bliie segregating
population driving method within progenies possess the principle of separating the stage
of inbreeding and selection, wherein progeny is generated and condumididfiom the

F2.3 or R4 generation and evaluated in experiments with repetition. The process is
repeated until k6 or Fz.egeneration, in which it is obtained the inbred line progenies or
lineages. However, in the traditional methods for the progenies selection, it is not
considered the merits of the populations to which they belong, but only current generation
effects in the progeny selection. TBEUP- SIPPPGselection method (BLUP associated

with Bulk Within progenies scheme and the selection index with parents, populations,
progenies and generations effects in autogamous plant breeding) encompasses all the
global structure effects of the improvement in autogamous species program. However,
the progenigs selection in early generations of the breeding program reflects the use of
the method with information constraints. In this sense, the objective of this work was to
use theBLUP-SIPPPGndex with populations and progenies effects caletdP-SIPP
(Selection Index with Populations and Progeny), on the selection of early maturing
soybean progenies with a higher yield grain potential via selection index, including
information k& populations and 4z progenies, and also to evaluate the importance of the
populations effects in soybean breeding program to improve the estimate of the gain.
Three populations were evaluated and eacpldnt was harvested resulting in 204k F
progenies. The progenies, parents and four additional witnesses were planted in two
locations, and it was used for each location the experimental delineation of unbalanced
incomplete blocks, with three replications. The evaluated plant traits were: plant height

at flowering, number of nodes on the main stem at flowering, number of lateral branches
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(NLB), number of days to maturity, lodging angle (LA), hundred-seed mass and grain
yield in grams per plant (PROD). Data were submitted to analysis of mixed models, via
SelegenREML/BLUPsoftware, using the index combining information populations and
progeny to estimate variance componentspredict progenie’s genetic value, in order

to select the 30 best progenies through of additive genetic selection index [AGI
variance analysis it was found that the variance associated with the population effect was
significant for all the traits except for tHeA. However, for the associated effect of
progenies, only for the NLB feature the significance could not be verified, thus showing
genetic variability among and within populations. To trait PROD heritabilities and
accuracies on the populations level were respectively 0.22 and 0.81 and the level of
progeny 0.05 and 0.54, and also the selective accuracy for obtaining lines was 0.40. The
PROD trait had higher gains with selection when using the AGI compared with all the
witnesses. Thus it is concluded that: i) the adoption of BLUP-SIPP method in selecting
soybean progenies contributed to the prediction more accurate genotypic values,
maximizing progenies selection efficiency when using the indexes selection; ii) the
research provided an understanding of the distribution of genotypic variance within and
between E populations; iii) the variation of the population showed a major contribution

to total phenotypic variance in the evaluation of soybeapfégenies; iv) the progenies

58, 30 and 17 derived from the population 2, stood out among the selected prbgenies
AGI.

Keywords: Selection indexindex multipopulationMixed models; Genetic value;
Glycine maxL.) Merrill.
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INTROD UCAO

O melhoramento genético da cultura da soja tem sido fundamental para a sua
expansao contribuindo, desde a sua introdu¢cdo como commaodities na década de 60 até as
atuais safras brasileiras, com incrementos significativos na producdo de grdos. A
disponibilizacdo de cultivares com alto potencial produtivo, ampla adaptacéo e elevada
aceitacéo pelo mercado consumidor, favoreceu o crescimento continuo da soja no Brasil.

Nos programas de melhoramento genético de soja, como na maioria daqueles de
espécies autdgamas, tém-se como objetivo desenvolver e identificar gendtipos superiores
como novos cultivares, sendo que para isso, utiliza-se hibridacbes artificiais entre
genitores, em geral linhagens elites, como o principal método de melhoramento de
plantas. A hibridacéo, tem por finalidade explorar a variabilidade genética existente entre
0S genitores, obtendo-se dessa forma, populacfes segregantes de onde pode-se derival
progénies, para a extracdo de novas linhagens, apds algumas geracbes de
autofecundacoes.

A eficiéncia do processo seletivo estd associada a exploracdo da variabilidade
genética, de caracteristicas de importancia para o melhoramento, advinda de cruzamentos
entre genotipos superiores, para as caracteristicas em questao, e divergentes. Contudo, 0
que tem sido observado é uso extensivo de cultivares muito proximas geneticamente no
desenvolvimento das novas cultivares, resultando no estreitamento da base genética da
cultura (BERTINI et al. 2006; MIRANDA et al. 2007). Assim, a busca por metodologias
mais eficientes de sele¢do no programa de melhoramento de soja se torna necessario para
a obtencgédo de resultados mais contundentes na identificacdo de gendtipos, por exemplo,
com maior producado de graos.

A caracteristica de producdo de grédos € de natureza quantitativa e os ganhos
genéticos obtidos nos programas de melhoramento sdo associados a eficiéncia no
processo de selecdo, representando incrementos na ordem de 1 a 2% ao ano. Para
caracteres guantitativos, os valores fenotipicos nem sempre estdo associados aos VGAS,
por conterem efeitos de blocos, parcelas e efeitos ambientais aleatérios embutidos em
alguma proporgdo em suas estimativas (RESENDE, 2007a). Nesse caso, € importante a

utilizacdo de metodologias que otimizem o uso da informacgé&o disponivel, para que se
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possa classificar as progénies o mais proximo possivel da classificacdo que seria obtida
com os verdadeiros VGAs (WHITE e HODGE, 1989).

O procedimento mais preciso de predicao de valores genéticos, para 0 processo
de selecéo, € o BLUP (melhor predicéo linear ndo viesada), com uso de componentes de
variancia estimados via REML (maxima verossimilhanca restrita). O uso de modelos
mistos do tipo REML/BLUP é fundamental para a predi¢do de valores genéticos aditivos
e genotipicos, tanto intra quanto interpopulacionalmente (RESENDE, 2002). Mesmo em
condicOes de experimentos desbalanceados, essa abordagem permite a predicdo acuradze
e ndo viesada dos valores genéticos, propicia informacdes especificas sobre o mérito da
progénie, de individuos nas progénies e considera até mesmo o ambiente da repeticdo
onde esta localizado um individuo (RESENDE, 2007c).

Na avaliacdo de progénies. 3 oriundas do método BDP, deve-se levar em
consideracao as informacfes de populacdes e de progénies, visto que a probabilidade de
obtencdo de progénies superiores dentro de populacdes superiores, € Alguada.
programas de melhoramento da soja usam o método BDP e abrem progénies Em F
Nesse caso ndo ha informacéo de plantas individuais mas ha informacdes de populacdes.
Uma vez que existem populacdes melhores do que outras, suas progénies devem receber
maior peso na sele¢do. O indice 6timo (BLUP), combinando informacgfes de populactes
e progénies via o método BDP (métd@ioP-BLUP Multigerac6es para a selecao dentro
de uma ou varias geracdes foi desenvolvido por Resende et al. (2015a). Neste método, o
autor utiliza a genealogia completa associada a conduc¢éo da populacao via BDP, por meio
dos efeitos de populacdes e progénies.

Nos métodos tradicionais a selecdo de progénies € realizada desconsiderando os
méritos das populacdes a que pertencem (RESENDE, 2014). Resende et a). (2015b
propuseram o método de sele@ldJP- SIPPPG(BLUP associado ao esquema Bulk
Dentro de Progénies e ao indice de selecdo usando os efeitos de genitores, populacdes,
progénies e geracdes). O metdloJP-SIPPPGfoi desenvolvido para abarcar toda a
estrutura de um programa de melhoramento de plantas autbgamas, incluindo todos os
dados desde os pais, a geracéie k e também tanto os efeitos de progénies quanto de
populacdes e geracdes endogamicas a partig.dedrtudo, a selecdo de progénies em
gerag0es iniciais do programa de melhoramento reflete no uso do método com restricdes

de informacdes.
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Diante do exposto, o presente trabalho objetivou-se selecionar progénies para as
caracteristicas de produtividades de gréos de soja, via indice de sele¢do, incluindo as
informagdes de populacdes & de progénies:k, e, ainda, avaliar a importancia dos
efeitos das populagcdes no programa de melhoramento de soja visando melhorar a
estimativa do ganho. Utilizou-se, para isso, 0 mé®doP-SIPPPGcom efeitos de
populacdes e progénies denominaddBde&JP-SIPP (Selection Index with Populations
and Progenies)

MATERIAL E METODOS

Material genético

Dentre as cultivares disponiveis no mercado que possuem folhas estreitas e vagens
com quatro graos, a TMG123 se desponta entre as principais em uso, principalmente no
cerrado brasileiro. A cultivar M7211 se destaca por ser uma cultivar de ciclo precoce e
crescimento indeterminado. J& a cultivar M7908 se apresenta mais tardia e de crescimento
determinado. Dentre as cultivares de destaque desenvolvidas pelo setor publico, a UFVS
Citrino e UFVS Turqueza, pertencentes a Universidade Federal de Vicosa, ambas
apresentam excelente potencial produtivo de gréos, entretanto, sdo cultivares pouco
exploradas no ambito da pesquisa e extensdo. E de se esperar, progénies com
caracteristicas distintas e desejaveis obtidas por meio das combinacbes entre essas
cultivares.

Do cruzamento entre as cinco cultivares de soja (TMG123RR, M7211RR, UFVS
Citrino RR, UFVS Turqueza RR e M7908RR) foram obtidas trés populacgfes F
especificadas na Tabela 1, as quais foram autofecundadas originando as popglacoes F
compostas de 72 plantas para cada uma das populacbes 1 e 2, e 60 plantas para a

populacao 3. Cada plantaféi colhida em separado para a obtencdo das progénies F

Conducéo experimental

A conducao dos ensaios ocorreu no ano agricola de 2015, perfazendo até meados
de marco de 2016, nas Unidade de Ensino, Pesquisa e Extensédo (UEPE) pertencentes a
Universidade Federal de Vicosa: Diogo Alves de Mello (latitude 20°45°14°’S, longitude

42°52°55°W e altitude de 648 metros), denominada de local 1; e, Horta Nova (latitude
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20°45'45" S; longitude 42°49'27" W, a 647 m de altitude) no distrito S&o Jose do Triunfo,
denominada de local 2. Ambas unidades experimentais estéo localizadas no municipio de
Vigosa, Minas Gerais.

Tabela 1. Relagdo das populacdes segregantes de soja, numero total de progénies F
avaliadas por populacéo e distribuicdo dessas populacdes nos blocos experimentais em
cada local de avaliacao, Unidade de Ensino, Pesquisa e Extenséo Diogo Alves de Mello
(local 1) e Horta Nova (local 2).

. Ntmero de progénies Distribuicéo de progénieskavaliadas em

Populaca F,.s avaliadas . cada blogl? expenmentglIII
Local 1

1 72 72 71 66

2 72 72 71 71

3 60 60 50 37
Local 2

1 72 72 51 32

2 71 71 71 63

3 59 59 24 7

! Populagdo 1: TMG 123 RR/M7211 RR; Populacédo 2: UFVS CITRINO RR/UFVS TURAURR
Populacdo 3: M7908 RR/M7211 RR.

Em outubro de 2015, na ocasido da implantacdo dos ensaios, além das progénies
F2:3, 0S progenitores e as cultivares MG/BR 46 (Conquista), TMG 7262RR, TMG1168RR
e M9144RR foram plantados como testemunhas com objetivo de corrigir e ajustar a
variancia ambiental entre e dentro de populacbes e comparar com as progénies
selecionadas quanto aos aspectos agronémicos de interesse.

Devido ao desbalanceamento gerado na avaliagcdo das progénies em cada local,
por motivo de baixa disponibilidade de sementes (Tabela 1), o delineamento de blocos
incompletos (DBI) desbalanceados foi adotado com trés repeticbes experimentais. A
parcela experimental foi composta por uma linha de 1,5 m de comprimento, espacadas
em 0,60 m e a densidade de plantio adotada foi de 256 mil plarttas ha

A adubacéo foi realizada com base na analise de solo e recomendacéo da cultura.
Foram realizadas todas as opera¢cdes de manejo conforme as exigéncias da cultura. O
controle de pragas, doencas e plantas daninhas foi feito de forma preventiva e a medida
que se fizeram necessario. Os demais tratos culturais seguiram as recomendacgdes técnicas
para cultivo da soja (SEDIYAMA, 2015).
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As caracteristicas avaliadas foram:

a) NuUmero de dias para a maturagcédo (NDM) - nimero de dias contados desde
a emergéncia até quando mais de 50% das plantas na parcela atingiram o estadio R8
definido por Fehr & Caviness (1977);

b) Altura médiadas plantasem floracdo plena (APF) - Distancia, em
centimetro, da superficie do solo até a extremidade da haste principal de cinco plantas
tomadas ao acaso dentro da parcela no estadio R2 definido por Fehr & Caviness (1977);

C) Numero médio de nds na haste principal das plata#oracdo plena
(NNHPF) - nimero de nos contados a partir da folha unifoliolada até o ultimo n6 da haste
principal de cinco plantas tomadas ao acaso dentro da parcela no estadio R2;

d) Angulo médio de acamamento (AC) - &ngulo médio entre a haste principal
de cinco plantas tomadas ao acaso dentro da parcela e a superficie do solo, avaliado no
campo no estadio R8;

e) Numero médio de hastes laterais das plantas (NHL) - nUmero de hastes
laterais contidas em toda extensao da haste principal de cinco plantas tomadas ao acaso
dentro da parcela no estadio R8;

f) Massa de cem sementes (MCS) - massa, em gramas, de uma amostra de
100 sementes da parcela, obtida ap6s a colheita; e,

0) Produtividadeem gramas por planta (PROD) producdo média, ne
gramas por planta, baseada na raz&o entre a massa total de sementes e 0 nimero de plante
vivas da parcela (taxa de sobrevivéncia). Essa razéo pdde ser realizada devido a analise
previa e posterior verificacdo da auséncia de variabilidade genética entre as progénies
para a caracteristica nimero de plantas vivas, ou seja, o efeito de estande para as progénies
foi ndo significativo, logo concluiu-se que as diferencas entre parcelas foram atribuidas

acs efeitos ambientais.

Analises genético-estatisticas

De posse das informacBes fenotipicas e com auxilio do programa Selegen-
REML/BLUP (RESENDE, 2007hbutilizou-se para estimar os parametros genéticos e
ambientais,e para predizer os valores genéticos das progénies@- procedimento
adotado no programa para a predicdo dos valores genéticos foi o BLUP, com uso das

estimativas de variancias obtidas pelo REML (RESENDE, 2007a
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O programa Selegen-REML/BLUP foi utilizado para estimar os componentes de
variancia e predizer os valores genéticos das progénies, e possui a seguinte :dgscri¢cao
= Xr + Zf + Wi+ Sp + ¢, em que: y é 0 vetor de dados, r € o vetor dos efeitos fixos
(repeticdo, local) somados a média geral; f € o vetor dos efeitos de progénies F
(aleatérios), em que,~N(0./67); i é o vetor dos efeitos de interagdo progénie x local
(aleatdrios), em que,W(O,Iaf); p é o vetor dos efeitos de populacao (aleatorios), em
que,p ~N(0,Iafmp ) ; 6,6 € o vetor de erros ou residuos (aleatdrios), sendo que
e ~N(0,I52). As letras mailusculas (X, Z, W e S) representam as matrizes de incidéncia
para os referidos efeitos r, f, i e p, respectivamente.

As equacles de modelo misto para a predicad,dee p equivalem a:

£ [X'X X'z X'W xs TTxvy
fl [ZX ZZ +A" zZwW zs Zy
Pl WX w'z WW +14, WS W'y
p| | SX Sz Sw SS+14,| | Sy
Em que,
- o’ _1—h2—c§0p—c,2m.k o2 1-h*-c -ch - of 1-h*-c,—ci
175 T 2 e B R et S
[0 h G; C (¢ C pop

int pop

Sendo,s? , o3 + OF ,0aep @ Variancia residual, variancia entre progénies
variancia do efeito de interacéo e variancia do efeito de populacao, respectivamente; e
hz,cjopeaf a herdabilidades a nivel de média de progénies €Eoeficiente de
determinacdo do efeito de populacdes e coeficiente de determinacdo do efeito de
interacao, respectivamente.

Sob esse modelo o valor genotipico das progénies foi determinado pelo método
BLUP-SIPPR considerando apenas as fracdes referentes as populacfes e as progénies
dentro de populaces, como se sedl@; = u + fj; + p;, em que: VG é o valor
genotipico da progénie i dentro da populacao j; u é a média getal;dfeito da progénie

i dentro da populacéo j; g, o efeito da populacéo j.

Selegéo de progénies
Segundo Resende et al. (2015b), o indice 6tiBIoUP-SIPB, combinando

informacdes de populacdes e progénies para a selecédo dentro de uma geracéo é dado por:
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2
v V2 V3 p O-aT Va2 pdGaT Va
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17—V b, )= (e (1Y)
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=3 (Y. -Y) e 7 (Y. -Y.)

= —
@+ F'h%) +(b-1) pyyhl; +(fb-1) p hZ 1+ F'hi +(b-1) pg h — p, W

em queae2 € a variancia residual (dentro de populacdeg),e a correlacdo genética
intraclasse entre individuos das progénies dentro de populacdo na geracdo g. As
quantidadesy, , v, e Y_ sao valores de médias de progénies, de médias de populagéo e

média geral, respectivamente, b é o nimero de repetices e f € o nUmero degdamilias

populacdo. Tem-se ainda as defini¢des:

h2 : herdabilidade total entre e dentro de populagoes.

o . proporcdo da variagdo genética totad iagpm?) devida a variacdo entre
2 a 0 a

p p =
Oar

populacdes £ ), em ques? € a variagdo genética aditiva média dentro de populagao.

e - Fr@+Fs)-2Fy) : F de um individuo na geracgéo g, corrigido para o F entre populacdes;
(1+Fg;)

P :g;gn;; Fix = (- Fs)Fisis Fs, = 0.00; 050; 0.75; 0.875,0.9375, para b, Fs, Fs, Fs e Fs,
+Fsr

respectivamente. Define-se ainda o coeficiente de endogamia devido a estruturagcdo em
2

populac;()eS'FS o

T 2 2
o, +20,

A quantidadea+F,,,) € o coeficiente da variancia genética aditiva entre progénies
e baseia-se na eq), . conforme notacdo de Cockerham (1963), em que os indices g, t e

g' sdo referentes as geracbes atuais, precedente e qualquer geracdo posterior a g,
respectivamente.

A estimacéo der’ usando dados apenas da geragéinnplica assumir 0,2%

tendendo a zero (auséncia de dominéncia alélica) na variacdo entre progénies
(COCKERHAM, 1954; RESENDE 2014). Entretanto, mesmo sem esta suposi¢cao, a

presenca desta pequena fracdo da variancia de dominafitiado devera afetar o

ranking pelo BLUP, pois tal variancia estara incluida (0,&2ptambém no numerador
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do peso (P dado ao componente dentro de linhagem, ao se obter 0,50 da variancia

genética entre linhagens no numerador d&RESENDE, 2007a).

Analise de deviance

O teste da raz&o de verossimilhanca (LRT), denominado de analise de deviance
(ANADEV), para os efeitos aleatorios foi realizado considerando o modelo adotado,
conforme relatado por Resende (2015b). A ANADEYV é uma estatistica derivada da razédo
entre as verossimilhancas do modelo completo, em relacdo ao modelo sem o efeito que
se deseja testar (modelo reduzido). Para testar a significancia dessa razao utilizou-se
teste qui-quadrado com 1 grau de liberdade, pois estas estimativas tendem a ter este tipo
de distribuicéo.

indice de selecéo

Para realizar a selecdo de progénies, a fim de, conseguir ganhos genéticos entre as
combinacdes Gtima das sete caracteristicas, utilizou-se o indice aditivo genético (IAG).
Para tal, foi utilizado os valores genéticos preditos para as progémésme definido
por RESENDE (2007b).

Para a estruturacdo do IAG, os valores genéticos foram padronizados, definiu-se
0S pesos para cada caracteristica e estabeleceu-se a direcdo para alesatadao
caracteristica, sendo que, apenas para a caracteristica NDM o objetivo da selegdo foi pa
valores “menores”, ou seja, para a selecao de gendtipos mais precoces. Apds a defini¢ao
da direcdo de selecéo, os valores genotipicos para cada progénie, ponderados pelos pesos
pré-estabelecidos para cada caracteristica, foram somados e diminuidos (neste trabalho
apenas para a caracteristica NDM), gerando o valor do IAG e, posteriormente, ordenados
de forma decrescente.

O peso econbmico foi estabelecido conforme proposto por Viana e Resende
(2014) a partir das correlacdes genotipicas entre as caracteristicas, em que, a caracteristica

principal adotada foi a PROD. O estimador do peso econdmico € dado por:

r
Gij
-
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em que: Wé o peso econdmico para a caracteristicg & mcorrelagdo genética
entre as caracteristicas i e j, sendo j a caracteristica principal adotada; e al él® tot
caracteres em estudo.

Realizou-se a selecao das 30 melhores progénies, perfazendo uma intensidade de

selecéo de 15%.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Controle genético e componentes da variancia

Foi observado efeito significativo a partir das analises de deviance para variacao
genética entre populacdes em todas as caracter{pti€a81), exceto para a variavel AC
(Tabela 2). Contudo, para a analise associada ao efeito de progénies, apenas para
caracteristica NHL nao foi verificado significancia. Assim, para as caracteristicas
significativas, 0s respectivos componentes de varidncia genética foram
significativamente diferentes a zero, evidenciando a existéncia de variabilidade genética
e, consequentemente, a possibilidade de selecdo entre e dentro de populacbes via o
método BLUP-SIPR utilizando, no caso deste trabalho, informacdes apenas de
populacdes e de progénies.

Pelas analises de deviance observou-se efeito de progénies x locais sigrsficativo
pelo teste de qui-quadrado para todos os caracteres (Tabela 2). Estes resultados indicam
gue os fatores ambientais exerceram grande influéncia na expressdo desses caracteres.
Verificou-se também, que as estimativas de correlacdo genotipica entre os amgjental (r
variam de acordo com o caractere analisado.

Segundo Cruz et al. 2012, a interacdo gendétipo x ambientes ocorre quando ha
respostas diferenciais dos genétipos em relacdo a variagcdo do ambiente. Para as variaveis
NDM, APF, NNHPF e MCS, o efeito da interacao progénies x locais foi significativo, e
as estimativas do coeficiente de correlacdo genética entre os ambightiesafn de
altas magnitudes (0,95, 0,96, 0,95 e 0,90, respectivamente), indicando que essa interacao
€ do tipo simples, ndo constituindo um problema para a selecédo, permitindoaassim,
identificacdo de progénies superiores nos ambientes considerados (Tabela 2).

As variaveis AC e PROD, foram significativas a 1% de probabilidade, sendo o

valor do ggde menor magnitude (0,62 e 0,72 respectivamente). Esses resultados indicam
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que a variacdo ambiental influenciou de maneira desigual a expresséao de diferentes genes
nas progénies que controlam as varidveis angulo médio de acamampendoicdo de
graos por plantas.

Tabela 2.Valores obtidos pelo teste da razao de verossimilhanca (Likelihood Ra
- LRT) para os efeitos de populagcdes (Pop), de progénies (Prog) e da interacao [
locais (Prog x L), além da correlagdo genética entre os amb{ejpjegstimados vi
métodoBLUP-SIPR para as caracteristicas maturacao (NDM), altura média das
na floracdo (APF), numero médio de nds na haste principal na floracdo (NN
angulo médio de acamamento (AC), numero médio de hastes laterais (NHL),
cem sementes (MCS) e produtividade em gramas por planta (PROD) em pr
segregantes de soja.

) BLUP-SIPP
Caracteristicas UP-S

Pop Prog Prog x L lgg
NDM 103,39** 78,13** 3,53* 0,95
APF 178,50** 57,79%* 3,62* 0,96
NNHPF 193,54** 64,08** 7,17** 0,95
AC 2.58's 30,80** 24, 78** 0,62
NHL 27,98** 1,118 12,19** 0,45
MCS 174,62** 27,76%* 19,54** 0,90
PROD 96,72** 3,05* 10,65** 0,72

Significativo a **P = 0,01, *P = 0,1, e NS n&gnificativo pelo teste y2

A variavel NHL apresentou baixa magnitude do efeito de correlagdo genética
entre os ambientégg= 0,45), e o efeito da interacdo progénies x locais foi significativo,
indicando que os fatores ambientais exerceram grande influéncia na expressdo desse
caractere. Os valores encontradosggipara esta variavel, qualifica o tipo predominante
de interacdo progénies x locais como complexa, ou seja, 0 comportamento dos genotipos
€ diferencial nos ambientes avaliados, tornando mais dificil a selecdo e/ou sua
recomendacao (CRUZ et al. 2012).

De acordo com Ramalho et al. (2013), o sucesso na selecdo de progénies
superiores esta intrinsecamente ligado a experimentacdo adequada, pois para a analise
estatistica resultar em boas predi¢c6es de BLUP, é indispensavel que haja boas estimativas
dos componentes de variancia.

Os resultados obtidos para as variancias estimados pelo REML, demonstraram
que a variacdo da populacéo (Vpop) apresentou contribuicdo de maior magnitude no
efeito da variancia fenotipica total para todos os caracteres avaliados, @md@oede
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AC, em que, ndo apresentou variabilidade genética entre as populagdes, ao se realizar a
andlise de devianc® estudo da distribuicdo da variancia genética entre e dentro de
populagcées no inicio do programa de melhoramento de soja, possibilita melhores
precisbes para se inferir a respeito da herdabilidade genotipica. Os altos valores
encontrados de variancia entre populacdo nas analises, indicam que os efeitos de
populacbes possuem pesos consideraveis para a selecdo de progénies, resgatando
informacdes que possibilitam melhorar a acuracia seletiva.

Os efeitos de populacdes utilizados no indice, ocorre quando a variacao genética

total é reduzida dentro de populagdes, ditada pela frégab,,)o>,, possibilitando

estimar a VGA dentro da populagdo por meio @g= (- F.;)o’, nas sucessivas

geracoes de autofecundacdes. Portanto, mesmo sem considerar a matriz de parentesco
completo(pedigreg dos individuos das populacdes, pode-se predizer os VGASs.

A variacdo ambiental (Ve) também apresentou valores de contribuicbes
significativas para a variancia fenotipica total considerando as caracteristicas AC, NHL e
PROD. Estes valores indicam que, quando se trata de caracteres que envolvem maiores
nameros de genes (poligénicas), a influéncia ambiental se apresenta de forma mais
pronunciada (RAMALHO et al. 2012), resultando em estimativas de herdabilidades de
baixas magnitudes, conforme apresentado na Tabela 3.

Contudo, as herdabilidades a nivel de populacdes estimadas para todos os
caracteres, com exce¢do da variavel AC, possibilitou alta precisdo na selecdo de
populacdes, an acuracia seletiva entre 81,40 a 79,57%, consideradas todas de magnitude
alta, sendo a variavel AC de magnitude moderada (68,42%), de acordo com Resende &
Duarte (2007a). Fato esse que foi justificado pela natureza dos valores das herdabilidades
(h2pop) variando de 8% a 57% e da variancia genética entre as populacdes. Para essas
caracteristicas a possibilidade de identificacdo de popula¢des superiores € maior.

Herdabilidades de progénies de baixa magnifi@ierog) podem ser interpretadas
como informacaadcional as herdabilidades entre populacdes, quando o nmigtddie-
SIPPéusado. Assim, as herdabilidades de progénies observadas no presente trabalho, em
comparacao as herdabilidades a nivel de populacdes, foram menores, exceto para a

caracteristica AC (Tabela 3). Esses valores contribuiram para demonstrar a eficiéncia em
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se considerar os efeitos de populacdes na selecao de progénmad-preconizado pelo
método.

Os valores de acuracia na selecdo de progénies, apresentados na Tabela 3,
variaram de moderado a alto. Para as caracteristicas NHL e PROD, com valores de
acuracia de 54,04 e 54,48%, respectivamente, apresentaram 0s menores valores de
herdabilidades dentre as caracteristicas avaliadas.

A Tabela 3, informa também, as acuradias.) visando a inferéncia sobre os
valores genéticos das futuras linhagens na geracao Foo. Todas as variaveis apresentaram
valores esperados de acuracias para linhagens menores em relacéo aos valores de acuraci
na selec@o atual de progénies, exceto para a variavel AC, em que, ndo houve variagao

significativa. Esses resultados eram esperados, uma vez que, os valores de acuracia para

linhagens, s&o baseadas a partir dos calculos dos pesos entre pod@lgdes) e de
dentro de progénief(1- F¢;)o?’,} pelo total 1+ F¢;). Logo, ao se obter a variagéo

genética total(20?2,) projetadasgara Foo, a confiabilidade de selegdo diminui & medida

gue aumenta a taxa de endogamia entre e dentro de popukEsges.resultados séao
importantes nos estagios iniciais do ciclo de selecdo, ocasifes essas em que ainda nao se
dispde de informacdes de geracdes mais avancadas.

O coeficiente de variacdo genética individual (CVgi) quantifica a magnitude da
variacdo genética disponivel para seleggmrtanto, altos valores sdo desejaveis. Neste
estudo, os valores de C\@ipresentados na tabela 3, demonstraram situacdo favoravel
para o processo de selecdo para as caracteristicas APF, NNHPF, MCS e PROD entre
populacdesOs valores dos coeficientes de variagdo genético dentro de populagbes, ou
seja, de progénies (C\igi apresentaram inferiores, exceto para a variavel AC (19,19%),
em gue coincidiu com os resultados esperados dos efeitos de significancias da andlise de
deviance. Entretanto, pode-se observar efeito de variancia genética expressiva dentro de
populacdes, principalmente para as variaveis NDM e NHL.
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Tabela 3. Estimativa de variancia e parametros genéticos estimados para os caracteres
namero de dias para a maturacao (NDM), altura da planta na floracdo (APF), nimero de
nds na haste principal na floracdo (NNHPF), angulo de acamamento (AC), nimero de
hastes laterais (NHL), massa de cem sementes (MCS) e produtividade em gramas por
planta (PROD) avaliados em progénies segregantes de soja.

Parametros NDM APF NNHPF AC NHL MCS PROD
Vpop 37,02 109,31 2,65 7,10 0,09 5,08 18,09
Vint 3,28 6,18 0,16 71,4 0,16 0,72 8,55
Vprog 25,95 33,38 0,75 108,45 0,04 1,13 4,19
Ve 35,15 65,57 1,12 253,7 0,86 2,85 50,95
Vi 101,40 214,44 4,68 440,66 1,14 9,77 81,78
h2pop 0,37+0,05 0,51+0,06 0,57+0,07 0,02+0,01 0,08+0,02 0,52+0,06 0,22+0,04
c2int 0,03 0,03 0,03 0,16 0,14 0,07 0,10
h2prog 0,26 0,16 0,16 0,25 0,04 0,12 0,05
l'aapop 0,81 0,81 0,81 0,68 0,80 0,81 0,81
l'aaprog 0,81 0,78 0,80 0,69 0,54 0,74 0,54
laaco 0,65 0,59 0,60 0,67 0,42 0,55 0,40
CVgie 4,34 17,52 12,25 4,91 8,16 12,28 17,45
CVaig 3,63 9,68 6,49 19,19 5,58 5,78 8,40
CVre 1,03 1,29 1,54 0,17 0,32 1,34 0,60
CVrg 0,86 0,71 0,82 0,65 0,22 0,63 0,29
CVe 4,23 13,57 7,96 29,35 25,65 9,20 29,29

Média Prog. 142,37 61,41 13,81 53,55 3,63 18,23 27,22

Média Test. 139,98 59,48 13,23 54,35 3,61 18,37 24,37

1Vpop: Variancia entre populagdes; Vint: Variancia da interacdo (progénies x local); Vprogchkagi@ne
progénies, ndo ajustada para variancia genética aditiva total; Ve: variancia ambiental; VEiavarian
fenotipica individual; h2pop = Herdabilidade da populagédo; c2int = Coeficiente deideigimdos efeitos

da interacdo; h2prog = Herdabilidade entre progénies, ndo ajustado para variancia gditigticatal;

lagpop = acuracia seletiva para populacdesiof = acuracia seletiva para progénies; ¥ acuracia seletiva
para selecdo de linhagens na geragdocCWgie = Coeficiente de variagdo genotipica entre populagdes;
CVgiq = Coeficiente de variagdo genotipica dentro populacdesi €Qoeficiente de variacéo relativa
dentro de populagBes ;CVx Coeficiente de variacdo relativa entre populacdes; CVe = Coeficiente de
variagao residual.

O coeficiente de variacdo experimental (CVe) representa a precisdo que o
experimento foi conduzindo, sendo de natureza estatistica e ndo genética. As precisées
experimentais oscilaram de 4,23 para NDM a 29,35% para AC. Tentativas de
classificagcdo do CVe sdo comuns na literatura. Pimentel-Gomes e Garcia (2002), ao

analisar dados experimentais de campo, classificaram como baixo os coeficientes abaixo
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de 10%; médios de 10 a 20%; altos de 20 a 30% e muito altos acima de 30%. No entanto,
essa classificacdo ndo € adequada ao se considerar as particularidades de cada cultura nen
a natureza do carater sob avaliacdo (GARCIA, 1989; SCAPIM et al. 1995; COSTA et al.
2002). Scapim et al. (1995) também conclui que, a eficiéndzvecé influenciada pelas
condicOes edafocliméaticas e o ciclo reprodutivo da cultura.

A razéo entre CVgi e o CVe permite obter o coeficiente de variagao relativa
(CVr%), cujo valor pode indicar uma situagcdo favoravel a selecdo, se superior a 1,0
(VENCOVSKY & BARRIGA, 1992), e propiciar inferéncias com alta acuracia e precisdo
(RESENDE & DUARTE, 2007c). Para os caracteres NDM, APF, NNHPF e MCS, o valor
do coeficiente de variagao relativo entre populagées)(foi superior a 1,0, indicando
grande possibilidade de sucesso com a selecao de populagdes. No entanto, para os valores
de CVg, nenhuma caracteristica alcangou valores superiores desejaveis para selegéo, de
aoordo com os critérios adotados (TabeJal8so demonstra que, para valores de CVr
abaixo de 1,0, a variacdo fenotipica observada foi mais influenciada por causas
ambientais do que genéticas. Portanto, deve-se ressaltar a importancia dos efeitos de
populacdes na selecdo de progénies por meio das estimativas de ganho genéticos

mais acurados.

Selecédo de progénies

Quando se analisa o efeito de tratamentos, tomas@omo aleatorios, os testes
de comparacfes multiplas entre médias de tratamentos ndo devem ser utilizados, uma vez
que estes testes sao derivados de uma suposicdo de efeitos fixos de tratamentos e,
também, porque produzem inferéncias sobre médias fenotipicas e ndo médias genotipicas
(RESENDE, 2004). O que se obtém da andlise de modelos mistos é um ordenamento
decrescente dos gendtipos, de acordo com seus valores genéticos (DUARTE &
VENCOVSKY, 2001) corrigidos e penalizados, pela a ocorréncia de efeitos ambientais.
Desta forma, séo classificados e selecionados 0s genotipos com maiores valores genéticos
(VGASs), os quais, podemos inferir sobre as informagdes dos caracteres estudados,
indicando assim, as melhores progénies respectivamente.

As Tabelas 4 e 5, apresentam os valores dos efeitos genéticos das 30 melhores
progénies F3 para cada caracteristica avaliada. Verificou-se que, para todas as

caracteristicas, foi possivel obter ganhos genéticos. Considerando a caracteristica PROD,
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a selecdo das 30 melhores progénies favoreceu o ganho de 5,33 §. (Essts
resultados, evidenciam a variabilidade genética entre as populacdes e entre progénies.

Tabela 4. Efeito genético aditivo (g) e ganho genético acumulado (G.A.) preditos para
selecéo de 30 progéniessiele soja superiores (Prog) e suas respectivas populac¢des (Pop),
para as caracteristicas numero de dias para maturacao (NDM), altura da planta na floracao
(APF), numero de nés da haste principal na floracdo (NNHPF) e &ngulo médio de
acamamento (AC).
NDM APF NNHPF AC
Pop Prog g G.A. Pop Prog g GA. PopProg g GA Pop Prog g G.A
1 19 -159 -1590 2 71 21942194 2 24 246 246 2 10 1521 1521

1 40 -15,78 -15,84 2 24 19,72 20,83 2 44 2,36 2,41 2 46 15,21 1521
1 68 -14,76 -15,48 2 29 16,90 19,52 2 71 229 237 2 48 15,21 1521
1 18 -14,74 -15,29 2 42 16,69 18,81 2 26 2,28 2,35 1 59 15,13 15,19
1 59 -14,45 -15,12 2 32 16,55 18,36 2 67 2,28 2,33 5 37 14,72 15,09
1 47 -14,33 -14,99 2 60 16,46 18,04 2 49 224 2,32 5 27 14,11 14,93
1 29 -14,12 -14,87 2 59 16,45 17,81 2 17 2,24 231 2 58 13,46 14,72
1 57 -13,84 -14,64 2 17 16,45 17,64 2 30 221 229 1 57 13,35 14,55
1 21 -13,84 -14,74 2 45 1598 17,46 2 38 221 2728 5 59 12,66 14,34
1 15 -13,71 -14,55 2 6 1591 17,31 2 35 2,19 2,28 5 8 12,22 14,13
1 69 -13,33 -14,27 2 70 1554 17,14 2 3 2,16 2,26 1 55 11,77 1391
1 55 -13,33 -14,34 2 21 1554 17,01 2 31 2,16 2,26 5 10 11,72 13,73
1 17 -13,33 -14,44 2 49 1551 16,90 2 22 211 2725 2 50 11,72 1357
1 22 -13,07 -14,18 2 10 15,26 16,78 2 55 211 2724 2 39 11,72 13,44
1 61 -12,63 -14,08 2 52 15724 16,68 2 66 2,11 2,23 2 63 11,70 13,33
1 36 -11,97 -13,94 2 4 15,16 16,58 2 42 2,09 2,22 1 62 10,63 13,16
1 60 -11,27 -13,79 2 51 15,07 16,49 2 16 2,09 221 5 23 10,62 13,01
1 52 -10,50 -13,60 2 7 14,83 16,40 2 69 2,06 2,20 1 52 10,40 12,86
5 57 -959 -13,39 2 33 13,96 16,27 2 9 2,04 2,19 1 60 10,06 12,72
5 55 -954 -13,20 2 55 1354 16,14 2 23 2,04 219 2 62 997 1258
1 62 -9,04 -1300 2 30 13,26 16,00 2 50 2,01 2,18 2 68 997 1245
1 72 -9,04 -12,82 2 22 12,91 15,86 2 53 2,01 217 2 4 9,97 12,34
1 63 -887 -12,65 2 20 12,81 15,73 2 46 2,01 2,16 2 7 9,97 12,24
5 26 -8,70 -12,49 2 54 12,77 15,60 2 52 1,99 2,16 2 2 997 12,14
5 42 -8,70 -12,33 2 23 12,63 15,48 2 2 199 215 2 21 997 12,06
1 71 -836 -12,18 2 44 12,58 15,37 2 5 1,99 2,14 2 29 997 11,98
5 35 -826 -12,04 2 14 1253 1527 2 59 197 2,14 2 66 9,67 11,89
5 27 -824 -11,90 2 18 12,39 15,16 2 36 1,94 2,13 5 31 8,87 11,78
1 26 -817 -11,77 2 50 12,09 15,06 2 58 1,92 2,12 5 49 8,74 11,68
1 53 -804 -11,65 2 58 12,06 14,96 2 43 1,89 2,12 2 55 8,23 11,56
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Tabela 5. Efeito genético aditivo (g) e ganho genético acumulado (G.A.) preditos para
selecdo de 30 progéniesgiele soja superiores (Prog) e suas respectivas populagdes (Pop),
para as caracteristicas numero médio de hastes laterais por planta (NHL), massa de cem
sementes (MCS) e produtividade em gramas por planta (PROD).

NHL MCS PROD
Pop Prog g G.A. Pop Prog g G.A. Pop Prog g G.A.
5 33 044 0,44 5 21 441 441 2 30 7,27 7,27

30 039 041
12 0,38 0,4
1 037 039
11 0,37 0,39
64 036 0,39
31 036 0,38
5 036 0,38
13 0,36 0,38
28 035 037
24 034 037
67 033 0,37
43 0,33 0,36
45 0,32 0,36
44 032 0,36
60 032 0,36
62 031 0,35
4 031 035
14 030 0,35
56 0,30 0,35
20 0,29 0,34
57 029 034
71 029 034
18 028 0,34
70 0,28 0,33
16 028 0,33
43 0,28 0,33
37 0,28 0,33
61 0,27 0,33
66 0,27 0,32

7 440 4,40
18 3,80 4,20
9 360 4,05
29 353 3,95
37 353 3,88
55 342 381
22 339 3,76
10 3,39 3,72
6 336 368
71 336 3,65
54 333 3,63
67 3,27 3,60
3 326 358
50 324 3,55
62 3,21 3,53
69 318 351
26 3,04 348
42 2,99 3,46
25 298 343
20 292 341
44 291 3,39
68 290 3,37
51 287 3,35
35 286 3,33
56 2,82 331
63 2,77 3,29
17 2,72 3,27
64 2,71 3,25
49 267 3,23

6 677 7,02
5 591 6,65
29 582 644
57 581 6,31
7 561 6,20
72 551 6,10
14 550 6,02
34 543 596
46 537 5,90
17 534 585
35 5,28 5,80
42 524 576
58 522 572
3 517 5,68
36 517 5,65
62 515 5,62
21 514 559
39 510 557
8 508 554
43 5,07 5,52
12 499 5,50
52 4,98 547
4 489 545
37 4,87 543
11 487 541
66 4,86 5,39
18 486 5,37
2 486 535
27 4,81 533

U1 Oo1rO1T N o1 OO ool ool ool o1ororolololr ool ool oo ool ool
g1 o1 o1 o1 o1 OO O1TOo1T OO OOl o1 ool on o1 ororor ool oo ool ool
NDNNNPNPDPNONDNNNNNDNONPNDNNNNNODNNNNNNDNODNNDNNNDNNODNDNNDNNDNNDNODDN

Contudo, em programas de melhoramento, a identificacao de progénies superiores
se da pela selecdo simultanea para todos as caracteristicas, visto que essa asaximiza
ganhos 6timos de cada caracteristica, de acordo com o critério de ganhos por selecéo
adotado pelo melhorista.

Segundo Resende (2002), o indice baseado em valores genéticos predito pelo
procedimento BLUP multivariado possui a maior acuracia seletiva entre os diversos
indices adotados. O BLUP multivariado trabalha com os valores genotipicos preditos e

ndo com valores fenotipicos, pois além de ponderar os valores fenotipicos, usa as
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herdabilidades dos varios caracteres, e, capitaliza também, os beneficios da selecdo com
caracteres auxiliares, j& que considera as correlacdes genéticas e fenotipicas entre os
caracteresEsta metodologia permite ainda, corrigir os valores fenotipicos para os efeitos
ambientais identificaveis e considera a correlacédo genética entre individuos aparentados.
A selecdo das 30 melhores progénies utilizando o indice aditivo genético (IAG) é
apresentado na Tabela 6.

Para selecionar materiais genéticos que sejam de fato superiores, € necessario que
o material selecionado reuna diversos atributos favoraveis de desempenho. Logo, as
selecBes simultaneas de um conjunto de caracteres de importancia econémica maximizam
as chances de sucesso de um programa de melhoramento (PIRES et al. 2011). A partir do
valor genético das progénies selecionadas (u + g) realizou-se a predi¢cdo dos ganhos com
a selecao, utilizando os pesos 0,1104, 0,1291, 0,1467, 0,0692, 0,1294, 0,0509 e 0,3640,
obtidos por meio da correlacdo genética das progénies, para as respectivas caracteristicas
NDM, APF, NNHPF, AC, NHL, MCS e PROD, por meio, do indice aditivo genético
(IAG) (Tabela 6). Os ganhos preditos com a selecao das 30 progénies superiores, foram
desejaveis para todas as variaveis, com excec¢do da variavel MCS. Os ganhos com a
selecdo das 30 melhores progénies de 17,17%, demonstram que as populacdes
apresentam grande variabilidade entre e dentro, e que, € possivel obter ganhos expressivos
explorando a variabilidade dos genitores. Logo, observa-se que a melhor populagéo é a
oriunda do cruzamento entre as cultivares UFVS Citrino RR e UFVS Turqueza RR,
evidenciando o potencial para o desenvolvimento de futuras linhagens de destaque
produtivo, por meio das progénies obtidas desta hibridagéo.

Ao analisar os ganhos por varidvel separadamente por meio dos VGAs das
progénies selecionadas, observou que, para a caracteristica NDM os ganhos genéticos ndo
foram satisfatorios para selecéo de progénies precoces, visto que, 0s nimeros de dias para
maturagdo aumentaram em 3,12%. Esta analise evidencia a baixa variabilidade entre as
progénies avaliadas, uma vez que, 0os progenitores utilizados na obtencéo dos hibridos,
nao podem ser considerados contrastantes quanto ao ciclo e possuem grupo de maturidade
relativa acima de 8,0. Este fato, favorece a obtencéo de progénies mais semelhantes aos
progenitores e com baixa variabilidade genética a ser explorada, conforme apresentado
na Tabela 3.
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Tabela 6. indice Aditivo Genético (IAG) na selecdo das 30 melhores progénies de soja de
acordo com os valores genéticos (g +u) para as variaveis numero de dias para a maturacao
(NDM), altura da planta no florescimento (APF), nimero de nds da haste principal no
florescimento (NNHPF), angulacdo de acamamento (AC), numero de hastes laterai
(NHL), massa de cem sementes (MCS) e produtividade em gramas por planta (PROD).

. . Caracteristicas
Ordem Populacdes Progénies IAG
NDM APF NNHPF AC NHL MCS PROD

1 2 58 138,62 71,74 15,21 67,73 3,76 17,19 29,58 6,14
2 2 30 147,67 72,94 1550 57,26 3,73 17,25 31,63 6,14
3 2 17 139,92 76,13 15,53 60,75 3,69 17,44 29,71 6,14
4 2 42 144,44 76,37 15,38 59,00 3,80 18,38 29,61 6,10
5 2 6 148,19 75,59 14,99 62,49 3,69 17,51 31,13 6,10
6 2 43 142,24 71,51 15,18 60,75 3,89 16,96 29,44 6,07
7 2 29 146,90 76,58 14,96 64,24 3,69 17,92 30,18 6,06
8 2 46 144,83 69,40 15,31 69,47 3,67 18,52 29,73 6,04
9 2 7 148,45 74,51 15,11 64,24 3,63 19,02 29,98 6,00
10 2 36 140,56 71,25 15,23 55,51 3,77 17,05 29,53 6,00
11 2 60 139,83 76,14 14,89 62,08 3,73 16,54 28,59 5,97
12 2 3 143,15 67,59 1545 60,75 3,76 16,24 29,54 5,95
13 2 49 141,60 75,19 15,53 50,27 3,67 17,8 29,08 5,94
14 2 51 140,30 74,75 14,85 55,93 3,67 17,31 29,16 5,93
15 2 66 14458 68,08 15,40 63,94 3,70 17,61 29,23 5,93
16 2 4 148,06 74,84 14,77 64,24 3,70 18,18 29,25 5,92
17 2 27 143,79 68,86 14,74 62,49 3,78 17,60 29,17 5,91
18 2 35 146,38 68,53 15,48 59,00 3,66 18,05 29,65 5,90
19 2 71 138,69 81,62 15,58 48,81 3,67 15,87 27,86 5,89
20 2 5 147,41 69,33 15,28 57,26 3,62 17,52 30,28 5,88
21 2 2 143,28 65,01 15,28 64,24 3,65 17,73 29,22 5,88
22 2 11 144,57 67,87 14,96 62,49 3,75 16,61 29,24 5,87
23 2 34 146,38 67,59 14,89 62,49 3,75 1591 29,80 5,87
24 2 72 147,16 67,85 15,01 59,00 3,66 18,37 29,88 5,86
25 2 47 144,83 68,48 15,06 62,49 3,72 17,17 28,98 5,86
26 2 37 143,79 69,80 15,11 53,76 3,75 17,07 29,24 5,86
27 2 21 151,04 75,22 1454 64,24 3,71 17,21 2950 5,85
28 2 54 146,38 72,45 15,13 62,49 3,83 17,51 27,76 5,83
29 2 20 144,44 72,49 15,16 59,00 3,64 16,46 28,98 5,83
30 2 62 147,29 70,95 14,86 64,24 3,59 17,22 29,52 5,83
Média dos selecionados 144,49 71,95 15,15 60,69 3,71 17,37 29,48 5,95

Média geral 140,18 59,68 13,29 54,26 3,61 18,36 24,37 5,08

Ganho (%) 3,12 17,33 12,67 10,45 2,70 -5,76 17,36 17,17
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Segundo Sediyama (2005), a maioria dos cultivares varia entre 75 a 120 dias para
alcancar o estagio de maturacéo fisiologica, embora, dentro de um mesmo cultivar, esse
namero também pode oscilar, dependendo de fatores como clima, época de semeadura
(fotoperiodo), latitude e altitude da regido. Portanto, para maximizar os ganhos ao avaliar
0 numero de dias para maturacao, deve-se considerar a adaptabilidade e estabilidade dos
efeitos em diferentes ambientes para selecgéo.

Ao se realizar as analises e comparar os resultados obtidos dos valores genéticos
(u+g) preditos pelo BLUP para cada variavel, verifica-se que as médias de todas as
progénies em relacdo as testemunhas (genitores e cultivares) obtém-se ganhos,
principalmente para a variavel PROD (Tabela 7). Estes resultados evidenciam o potencial
genético das populacgdes, uma vez que, para a caracteristica principal, houve ganhos
significativos em comparacdes com as cultivares de destaque produtivos no panorama
nacional. Quando se realiza as comparacées com as progénies selecionadas, observa-se
que ha predicdo de ganhos desejaveis para todas as variaveis, com excecao da variavel
MCS.

Tabela 7. Valores genéticos (u+g) corrigidos pelo BLUP de progénies e testem
seus respectivos ganhos para as variaveis nimero de dias para a maturacac
altura da planta no florescimento (APF), nimero de ndés da haste princi
florescimento (NNHPF), angulacdo de acamamento (AC), nimero de hastes
(NHL), massa de cem sementes (MCS) e produtividade em gramas por planta (

Caracteristicas
NDM APF NNHPF AC NHL MCS PROD
Médias das Testemunhas 139,92 59,48 13,23 54,35 3,61 18,37 24,04
Médias das progénies 142,37 61,41 13,81 53,55 3,63 18,23 27,22

Tratamento

Ganho (%) 1,72 3,14 420 -1,49 0,55 -0,77 11,68
Médias das progénies seleciona( 144,49 71,95 15,15 60,69 3,71 17,37 29,48
Ganho (%) 3,16 17,33 12,67 10,45 2,70 -5,76 18,45

Ganho (%): porcentagem de ganho em relacdo a média das testemunhas.

O sucesso do indice de selecdo, atrifeugo fato de, permitir que caracteres
excelentes possam compensar, em partes, a deficiéncia de outros, ou seja, ignora as
correlagbes entre os caracteres ponderando pelos pesos fornecidos aos indices

individualmente. Com isso, verifica-se que a variavel MCS, possuem ganhos negativos

33



(-5,76) para as progénies selecionadas. O IAG encontrou ganhos indesejaveis para esta
caracteristica, pois verificou-se que o ganho foi determinado pela baixa correlagédo entre
MCS e a caracteristica principal PROD (0,14), refletindo na selecdo de tratamentos com
baixo peso estimado de sementes. Contudo, pode-se notar que, ha variabilidade genética
e meédias altas desejaveis para esta variavel entre todas as progénies, como demonstradc
na Tabela 3. Conclui-se, também que, o aumento da producédo de grados em gramas por
planta das progénies selecionadas, deve-se ao fato de haver maior nUmero médio de
vagens por planta, ou ainda, maior numero médio de graos por vargens. Esta relacédo pode
ser extremamente Gtil em futuras avaliacbes nos programas de melhoramento de soja.

Os resultados corroboram com o trabalho elaborado por Resende et al. (2015a). O
autor demonstrou que ao inserir as informagdes de populacdes e de progénies avaliadas
simultaneamente, os ganhos em acuracias de selecdo sdo maximizados, gerando, em
torno, de 12% de incremento em relacdo aos métodos tradicionais de melhoramento.
Portanto, o efeito de populacdo ditados pelos componentes da variancia populacional
(Tabela 3) para selecao de progénies, se demostrou trivial para compor o indice do método
de selecaBLUP-SIPP No caso deste experimento, a populacéo dois (Tabela 6) foi a que
apresentou maiores valores genéticos (pesos) dos efeitos de populagéo e progénie.

De modo geral, verificou-se qus@ogénies 58, 38 17 selecionadas pelo IAG,
todas oriundas da populacdo 2, apresentaram valores genéticos mais favoraveis ao
programa de melhoramento de soja para todas as caracteristicas avaliadas. Contudo, fica
evidenciado a possibilidade de obtencdo de linhagens com alta produtividade de graos,
extraidas dessas progénies, que possuem maiores concentracdes de alelos favoraveis par:

as caracteristicas avaliadas.

CONCLUSOES

A adocdo do métodBLUP-SIPPna selecdo de progénies de sogatribuiu para
a predicdo de valores genotipicos mais acurados, além de, fornecer o entendimento da
distribuicdo da variancia genotipica entre e dentro de populagdes F

A distribuicdo da variancia populacional, apresabntribuicdo majoritaria para
a variancia fenotipica total, na avaliagdo de progénies de sgjadfroborando para a

selecdo de progénies superiores, via méBiddP-SIPP Logo, os efeitos de populacdes
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sao extremamente importantes, uma vez que, os componentes herdaveis sao preditos com
maiores acuracias. Assim, as informagfes dos efeitos de populagbesad-
compensatorias na selecéo de progénies de sgja F

As progénies 58, 30 e 17 oriundas da populacdo 2, se destacaram entre as
progénies selecionadas via indice Aditivo Genético. Os ganhos com a selecdo das 30
melhores progénies foram satisfatorios, indicando materiais que possuem potenciais

produtivos melhores que as testemunhas.
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CAPITULO Il — SELECAO DE PROGENIES DE SOJA F:3 PARA PRODUCAO
DE GRAOS VIA METODO BLUP-SIPPG (Selection Index with Populations,
Progenies and Generation) COM INFORMACOES DE GERACAO DAS
POPULACOES R E F3

RESUMO

Em programas de melhoramento de espécies autdgamas, os melhoristas focam na selecéao
de progénies que, com o avanco das geracdes e, consequentemente, ao atingirem a
homozigose, acumulem maior quantidade de alelos favoraveis que estdo associados aos
maiores Valores Genéticos Aditivos (VGA). O uso de modelos mistos do tipo
REML/BLUP é fundamental para a predicdo de valores genéticos aditivos e genotipicos,
tanto intra quanto interpopulacionalmente. Dentre a utilizagdo dos métodos de modelos
mistos no processo de selecao, o in@c&/P-SIPPPG(BLUP associado ao esquema

bulk dentro de progénies e ao indice de selecdo usando os efeitos de genitores,
populacdes, progénies e geracdes), considerando a covariancia entre as geracdes
sucessivas, deve ser utilizado com o objetivo de aumentar a eficiéncia do processo de
selecdo de progénies conduzidas pelo métndk dentro de progénies. Contudo, a
selecdo de progénies em geracdes iniciais do programa de melhoramento reflete no uso
do método com restricdes de informacdes. Neste sentido, o objetivo do presente trabalho
foi verificar a eficiéncia de selec@tm métodoBLUP-SIPPG (Selection Index with
Populations, Progenies and Generatipescomparar sua utilizacdo ao métdidJP-

SIPP (BLUP associado ao esquerbalk dentro de progénies e ao indice de selecéo
usando os efeitos de populacfes e de progénies em apenas uma geracdo) na selecéo di
progénies k3 de soja. Trés populacdesd; oriundas de trés hibridosiFs resultantes de
cruzamentos entre os progenitores TMG 123 RR, M7211 RR, UFVS Citrino RR, UFVS
Turqueza RR e M7908 RR, foram avaliadas em casa de vegetacado, utilizando o
delineamento experimental em blocos ao acaso com trés repeticdes. Caday fftanta F
colhida separadamente originando 204 progéniesas quais foram plantadas em dois
locais, utilizando para cada local o delineamento experimental de blocos incompletos
desbalanceados, com trés repeticdes e nove testemunhas adicionais. A partir dos dados
das geracgfeszfe iz com avaliacdes de progénies, utilizou-se os inditeBGe SIPP

para compor as analises. As caracteristicas avaliadas foram: o niumero de dias para o
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florescimentoaltura da planta na floragcdo, nUmero de nés na haste principal na floracéo,
didmetro do hipocatilo (DH), nimero de hastes laterais (NHL) e producdo média de gréos
por planta. Os dados foram submetidos a andlise, via software S&éd¢é/BLUP,
utilizando os indices: combinando informacdes dos experimentas K3 (BLUP-

SIPPQ e apenas com informacdes dos experimentig{BLUP-SIPB. Os resultados

nas analises de deviance verificaram-se que as variancias associadas aos efeitos entre
populacdes de progénies, todos os caracteres foram significativos, com excecéo do
NHL. As estimativas das herdabilidades a nivel de progénies, estimadas para ambos 0s
modelos, foram de modo geral, de baixas magnitudes para todas as caractéristicas.
utilizacdo dos valores genotipicos preditos em ambos os modelos para a selecdo das 30
melhores progénies, resultou em um alto nivel de coincidéncia para todas as
caracteristicas avaliadas, ndo havendo ganhos significativos ao adicionar o efeito da
geracgao de populacae fras andlises, com excecao da variavel DH a qual foi influenciada
pelos efeitos de interagdes ambientais. Assim conclui-se que a inclusdo do efeito de
geragdo da populagdo, Fvia modeloBLUP-SIPPG ndo implicou em aumento dos

valores das acuracias seletivas para progénie, em relacdo ao BlddEBkSIPP

Palavras-chave: Ganho de selecdo; Modelos mistos; Indice multigeracbes e
multipopulac¢destlycine maxL.) Merrill.
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CHAPTER Il - SOYBEAN PROGENIES SELECTION FOR GRAIN YIELD VIA
BLUP-SIPPG METHOD (Selection Index with Populations, Progenies and
Generation) WITH GENERATION OF POPULATIONS INFORMATION F 2 AND
Fs3

ABSTRACT

In breeding programs of autogamous species, breeders focus on the selection of progeny
that with the advance of generations and consequently to reach homozygosity, accumulate
greater amount of favorable alleles that are associated with higher Genetic Values
Additives (GVA). Use of mixed models (EML/BLUP type is fundamental for the
prediction of additive genetic and genotypic values, intra and interpopulation. From
among the use of methods of mixed models in the selection proceB&UReSIPRPG

index (BLUP associated withulk scheme within progenies and the selection index using
the parents, populations, progenies and generations gffemtsidering the covariance
between successive generations, it must be used in order to increase the efficiency of
progenies selection process conducted bybtlik method within progenies. However,

the progenies selection in early generations of the breeding program reflects the use of
the method with information constraints. In this respect, the objective of this work was to
verify the selection efficiencBLUP-SIPPGmethod (Selection Index with Populations,
Progeny and Generations) and compare their us8LidP-SIPP method (BLUP
associated withbulk scheme within progenies and index selection using the effects of
populations and progenies within a single generation) the soybgarprégenies
selection. Three#s populations, from three's hybrids resulting from crosses between
parent TMG 123 RR, M7211 RR, UFVS Citrine RR, UFVS Turqueza RR and M7908
RR were evaluated in a greenhouse, using the experimental design in blocks chance
(DBC) with three replications. Each F2 plant was harvested separately giving.204 F
progenies, which were planted in two locations using for each location the experimental
design of incomplete blocks unbalanced, with three replications and nine additional
witnesses. From the data of thealRd ks generations with progenies assessments, the was
used SIPPG and SIPP indexes to compose the analysis. Plants traits evaluated were: the
number of days to flowering, plant height at flowering, number of nodes on the main stem

at flowering, diameter of hypocotyls (DH), number of lateral brancheB)ldnd average
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grain yield per plant. The data were submitted to analysis via SelRigktih/BLUP
software, using the indexes: combining information frorard E.zexperimentsBLUP-
SIPPQ and only with information from experiments.HBLUP-SIPB. The results in
deviance analysis found thiie variances associated with the populations and progenies
effects, all characters were significant except th& NHeritability estimates the level of
progenies estimated for both models were generally low magnitude on all traits. Use of
predicted genotypic values in both models for the selection of 30 best progenies, resulted
in a high level of coincidence for all traits, with no significant gains by adding of
generation kpopulation effect in the analysis, with the exception of DH trait which is
influenced by the effects of environmental interactions. Therefore, it is concluded that the
inclusion of the generationpopulation effect, vilBLUP-SIPPGmodel not result in

increased values of accuracies selective for progeny, in relatRldiB-SIPPmodel.

Keywords: Selection gains; index multigeneration and multipopulation; mixed models;

Glycine maxL.) Merrill.
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INTRODUCAO

O melhoramento genético da soja, desenvolvido por diversas instituicdes publicas
e privadas, em prol do desenvolvimento de novas variedades mais produtivas e adaptadas
para as condi¢des brasileiras, foi e tem sido um dos grandes responsaveis pela ocupacéo
e expansao da soja no Brasil. Originada e domesticada da regido nordeste da China,
conhecida também como Manchdria, a soja chegou ao Brasil em 1882, no Estado da
Bahia. Iniciavase assim a chamada “tropicalizacdo da soja no Brasil”. Atualmente, o
mercado de sementes € extremamente competitivo, principalmente nas as regides em que
despontam como fronteiras agricolas. Nessas regides e em regides ja consolidadas com a
cultura da soja, a obtencao de novas cultivares é fundamental no progresso de producéo
de grédos, uma vez que, essas novas cultivares sé terdo sucesso se elas forem melhores
em um ou mais caracteres, em relacdo aquelas ja cultivadas.

Os caracteres de produtividade de grdos, depende de uma série de outros
caracteres, por se tratar do grande niamero de genes envolvidos no controle do carater,
além de sofre pronunciada influéncia do ambiente. Os programas de melhoramento que
visam o desenvolvimento de novas cultivares de soja, estdo condicionados as condicfes
da interacdo genoétipo x ambiente avaliados em diferentes épocas, safras e locais,
identificando dessa forma, a adaptabilidade e estabilidade dos gendtipos (SEDIYAMA et
al. 2015). A saber dos efeitos das interacdes genotipos x ambientes, para atender a
demanda dos produtores visando o mercado de sementes, usualmente sao obtidas
centenas de populacbes pelas empresas da area. As populacdes inicialmente séo
conduzidas em bulk e extraidas milhares de progénies e avaliadas ao longo do tempo. Ao
se obterem a homozigose (linhagens), as melhores plantas sdo selecionadas e avaliadas
em programas de melhoramento em diversas localidades.

Melhoristas de espécies autégamas estdo, primordialmente, interessados na
selecao de familias que, ao atingirem a homozigose, acumulem maior quantidade de
alelos favoraveis, que estdo associados aos maiores Valores Genéticos Aditivos (VGA)
(RAMALHO et al. 2012). Para caracteres quantitativos, os valores fenotipicos nem
sempre estdo associados aos VGAS, por conterem efeitos de blocos, parcelas e efeitos
ambientais aleatoérios embutidos em alguma proporgcéo em suas estimativas (RESENDE,

2007a). Nesse caso, € importante a utilizagdo de metodologias que otimizem o uso da
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informac&o disponivel, para que se possa classificar as progénies o mais proximo possivel
da classificagao que seria obtida com os verdadeiros VGAs (WHITE e HODGE, 1989).

O principal método de melhoramento de plantas utilizados para a cultura da soja
e geralmente para espécies autdgamas, € o método da hibridacdo. Os cruzamentos
convergentes entre 0s genitores envolvem materiais altamente produtivos e adaptados as
condicbes de interesse, apresentando ganho genético limitado, porém a média da
populacdo tende a ser alta, proporcionando elevada média das progénies selecionadas
(BOREM e MIRANDA, 2013).

Em plantas autdgamas, difundiu-se duas alternativas para a selecdo de plantas,
com intuito de explorar o método da populacdo, ou como é conhecido mundialmente,
métodoBulk, sugerido por Golden (1939), que mais tarde Brim (1966) nomeou de SSD-
Single Descent Seed, e Frey (1954) propds o métoBalkelentro de progénies (BDP).

Neste ultimo método, progénies sao geradas e conduzidas em bulk desde a geracao F
ou R:4e avaliados em experimentos com repeticdes. O processo € repetido até a geracao
Fo.s ou R, selecionado progénies, para obtencdo de linhas puras ou linhagens
(RAMALHO, 2012).

Para melhorar a eficiéncia de selecdo do método BDP Resende et al. (2015a)
apresenta a metodologBDP-BLUP (BLUP associado ao esquema Bulk Dentro de
Progénies - BDP, combinando informacdes de popula¢cdes e progénies). Esse método foi
desenvolvido usando a genealogia completa associada a conducao da populacao via BDP
utilizando as médias fenotipicas das progénies nas geragH€s.4 Fs e B.gpor meio
de um indice com efeito de geragdes.

Na avaliacdo de progénies3 oriundas do método BDP, deve-se levar em
consideracao as informac6es de populacdes e de progénies, visto que a probabilidade de
obtencdo de progénies superiores dentro de populacdes superiores, é elevada.
Tradicionalmente os métodos de selecdo consistem na performance das progénies
endogamicas, avaliadas em apenas uma geracdao. Contudo, nestas andlises estao
confundidos efeitos genéticos de diferentes geracdes, populacdes e dos pais. Nesse
sentido, Resende et al. (2015b) propuseram o método de $ld¢ho SIPPPGBLUP
associado ao esquema Bulk Dentro de Progénies e ao indice de selecédo usando os efeitos

de genitores, populacdes, progénies e geracoes.
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O métodoBLUP-SIPPPGfoi desenvolvido para abarcar toda a estrutura de um
programa de melhoramento de plantas autégamas, incluindo todos os dados desde os pais,
a geracado fe k e também tanto os efeitos de progénies quanto de populacdes e geracbes
endogamicas a partir de.FContudo, a sele¢éo de progénies em geracgdes iniciais do
programa de melhoramento reflete no uso do método com restricées de informacdes.

Diante do exposto, o presente trabalho objetivou-se avaliar a importancia das
inclusdes de informacgdes de geracdes das populagéds Ra selecéo de progéniessF

de soja para produtividade de gréos.

MATERIAL E METODOS

Material genético

Do cruzamento entre as cinco cultivares de soja (TMG123RR, M7211RR, UFVS
Citrino RR, UFVS Turqueza RR e M7908RR) foram obtidas trés populacfes F
especificadas na Tabela 1, as quais foram autofecundadas originando as popeglacdes F
compostas de 72 plantas para cada uma das populacbes 1 e 2, e 60 plantas para a

populacdo 3. Cada plantafei colhida em separado para a obtencéo das progésnies F

Tabela 1. Relacdo das populaces segregantes de soja, numero total de progénies F
avaliadas por populacéo e distribuicdo dessas populacdes nos blocos experimentais em
cada local de avaliacdo, Unidade de Ensino, Pesquisa e Extensdo Diogo Alves de Mello
(local 1) e Horta Nova (local 2).

NGmero de progénies Distribuicdo de progénieskavaliadas em

Populacad F,s avaliadas cada bloco experimental

B BlI Bl
Local 1

1 72 72 71 66

2 72 72 71 71

3 60 60 50 37
Local 2

1 72 72 51 32

2 71 71 71 63

3 59 59 24 7

! Populagdo 1: TMG 123 RR/M7211 RR; Populacédo 2: UFVS CITRINO RR/UFVS TURAURRL
Populacdo 3: M7908 RR/M7211 RR.
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Conducéao experimental

A conducao experimental da gerac&ofdt realizada entre os meses de abril a
julho de 2015, em casa de vegetacdo do Departamento de Fitotecnia da Universidade
Federal de Vicosa (latitude 20°45°14°’S, longitude 42°52°55°°W e altitude de 648 metros)
em Vicosa, Minas Gerais. Os ensaios experimentais.gacbrreram no ano agricola de
2015, perfazendo até meados de marco de 2016, nas Unidade de Ensino, Pesquisa e
Extensdo (UEPE) pertencentes a Universidade Federal de Vigosa: Diogo Alves de Mello
(latitude 20°45°14°’S, longitude 42°52°55”°W e altitude de 648 metros), denominada de
local 1; e, Horta Nova (latitude 20°45'45" S; longitude 42°49'27" W, a 647 m de altitude)
no distrito S&o Jose do Triunfo, denominada de local 2. Ambas unidades experimentais
estdo localizadas no municipio de Vigosa, Minas Gerais.

Os tratamentos genéticos da geracao(gopulacdes e testemunhas) foram
dispostos em delineamento de blocos ao acaso (DBC) com trés repeticbes, sendo a
unidade experimental composta por 24 vasos de 3,5 litros, para as duas primeiras
populacdes, e 20 vasos para a populagédo 3. Cada vaso era composto de uma planta. Na
ocasido da implantacdo dos ensaios, além das populacdes segregasteeifitores e
as cultivares MG/BR 46 (Conquista), TMG 7262RR e TMG1168RR foram plantados
como testemunhas com objetivo de corrigir e ajustar a eficiéncia da estimacédo dos
parametros ambientais.

Por meio das analises de solo, realizou-se as devidas correc¢des, sendo o solo, de
textura argilosa. A cada kg de solo, foi adicionado 1,5 g de calcario dolomitico,
anteriormente preparado, e na adubag&o utilizou-se 70, 400 e 200 mg de N, PdeK kg
solo, respectivamente. O preparo dos vasos foi elaborado nas seguintes propor¢oes: 1/3
de torta de mamona curtida + 2/3 de solo virgem corrigido. A adubacéo foi feitaano ter¢
médio do vaso antes do plantio, e em seguida, completada com a mistura de solo +
substrato. As sementes foram tratadas com fungicida e inoculante contendo
Bradyrhizobium e plantadas com profundidade uniforme.

Para conducdo experimental da geracaoddrante o desenvolvimento das
plantas, a casa de vegetacdo foi condicionada com temperatura ideal para o
desenvolvimento de acordo com a recomendacéo da cultura, com amplitude maxima para
o dia e a noite de 23°C a 32°C. Devido a baixa disponibilidade de luz em razdo da época

de plantio, foi realizado o controle com fotoperiodo de acordo com um nimero de horas
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luz por dia, de modo qualitativo e quantitativo, simulando o fotoperiodo ambiental de
Vicosa na época entre outubro a fevereiro.

Em outubro de 2015, na ocasido da implantacdo dos ensaios, além das progénies
F2:3, 0S progenitores e as cultivares MG/BR 46 (Conquista), TMG 7262RR, TMG1168RR
e M9144RR foram plantados como testemunhas com objetivo de corrigir e ajustar
variancia ambiental entre e dentro de populacbes e comparar com as progénies
selecionadas quanto aos aspectos agronémicos de interesse.

Devido ao desbalanceamento gerado na avaliacdo das progénies em cada local,
por motivo de baixa disponibilidade de sementes (Tabela 1), o delineamento de blocos
incompletos (DBI) desbalanceados foi adotado com trés repeticdes experimentais. A
parcela experimental foi composta por uma linha de 1,5 m de comprimento, espagadas
em 0,60 m e a densidade de plantio adotada foi de 256 mil plaritas ha

A adubacéo foi realizada com base na analise de solo e recomendacao da cultura,
com 370 kg hd do adubo formulado NPK 08-28-16. Foram realizadas todas as operacgdes
de manejo conforme as exigéncias da cultura. O controle de pragas, doencas e plantas
daninhas foi feito de forma preventiva e a medida que se fizeram necessario. Os demais
tratos culturais seguiram as recomendacdes técnicas para cultivo da soja (SEDIYAMA et
al. 2015).

As caracteristicas avaliadas foram:

a) Numero de dias para a floracdo (NDF) - nimero de dias contados desde a
emergéncia até quando mais de 50% das plantas na parcela atingiram o estadio R2
definido por Fehr & Caviness (1977);

b) Altura média das plantas em floracdo plena (APF) - Distancia, em
centimetro, da superficie do solo até a extremidade da haste principal de cinco plantas
tomadas ao acaso dentro da parcela no estadio R2 definido por Fehr & Caviness (1977);

C) NUumero médio de nés na haste principal das plantas em floracdo plena
(NNHPF) - nimero de nos contados a partir da folha unifoliolada até o ultimo n6 da haste
principal de cinco plantas tomadas ao acaso dentro da parcela no estadio R2;

d) Diametro do hipocétilo (DH) - medida, em centimetro, da regiao
localizada, aproximadamente, a um (1) cm acima do no cotiledonar de cinco plantas

tomadas ao acaso dentro da parcela no estadio R8 definido por Fehr & Caviness (1977);
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e) NUumero médio de hastes laterais das plantas (NHL) - nimero de hastes
laterais contidas em toda extensao da haste principal de cinco plantas tomadas ao acaso
dentro da parcela no estadio R8;

f) Produtividade em gramas por planta (PRODproducdo média, em
gramas por planta, baseada na razéo entre a massa total de sementes e 0 niumero de plante
vivas da parcela (taxa de sobrevivéncia). Essa razao p6de ser realizada devido a anélise
previa e posterior verificagdo da auséncia de variabilidade genética entre as progénies
para a caracteristica nimero de plantas vivas, ou seja, o efeito de estande para as progénies
foi ndo significativo, logo concluiu-se que as diferencas entre parcelas foram atribuidas

acs efeitosambientais.

Analises genético-estatisticas

De posse das informacdes fenotipicas e com auxilio do programa Selegen-
REML/BLUP (RESENDE, 2007b) utilizou-se, para estimar os parametros genéticos e
ambientais, e, ainda, predizer os valores genéticos das populacées e progénies. Os dados
fenotipicos oriundos das avaliacfes das geracfeszforam analisados utilizando as
informacgdes das progéniesa-populacdes e efeito de geragbes erefz, adotandam
métodoBLUP-SIPPG e as informac¢bes de populacdeseRle progénies 4z, foram
analisadas por meio da metodoloBiaJUP-SIPP O procedimento adotado no programa
para a predicdo dos valores genéticos foi o BLUP, com uso das estimativas de variancias
obtidas pelo REML.

Método BLUP-SI PP

O modelo genéticestatistico (RESENDE, 2007b) do programa Selegen-
REML/BLUP foi utilizado para estimar os componentes de variancia e predizer os valores
genéticos das progénies, e possui a seguinte descyigair + Zf + Wi + Sp+ ¢, em
que: y é o vetor de dados, r € o vetor dos efeitos fixos (repeti¢éo, local) somados a média
geral; f é o vetor dos efeitos de progénigs(Bleatorios), em qué,~N(0,Io}); i € 0 vetor
dos efeitos de interacéo progénie x local (aleatérios), em qu,(O,ila,? }; p é o vetor dos

efeitos de populacéo (aleatorios), em queN(0,lo5,,); e,€ € o vetor de erros ou
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residuos (aleatérios), sendo queN(0,Is2). As letras mailsculas (X, Z, W e S)
representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos r, f, i e p, respectivamente.

As equacdes de modelo misto para a predicad,dee p equivalem a:

£ XX X'z X'W Xs 71Xy
fl |Zx Zz +A"2 ZwW Zs Z'y
Pl WX w'z WW +14, W'S W'y
pl | SX Sz Sw SS+14,| | Sy
Em que,
A = 52 _1_h2_C§OP_CIiI.}\ _Gé_l_hz_ciop_cﬁn_ A = Gg _]-_hz—Csop—C§11
1= = 2 == ==
Gprog G Cint Gpop C pop
Sendo,s? , Gig » Of , 0oy @ Varidncia residual, varidncia entre progénies,

variancia do efeito de interacéo e variancia do efeito de populacao, respectivamente; e
hz,cjapeof- a herdabilidades a nivel de média de progénies €oeficiente de
determinacdo do efeito de populacdes e coeficiente de determinacdo do efeito de
interacao, respectivamente.

Sob esse modelo o valor genotipico das progénies foi determinado pelo método
BLUP-SIPR considerando apenas as fracdes referentes as populacdes e as progénies
dentro de populagdes, como se sedi@; = u + fj;; + p;, em que: VG € o valor
genotipico da progénie i dentro da populacao j; u é a média getal;dfeito da progénie

i dentro da populacgéo j; g, o efeito da populagéo j.

Selecédo de progénies viBLUP-SI PP
Segundo Resende et al. (2015b), o indice otiBIoUP-SIPPH, combinando

informac@es de populacdes e progénies para a selecédo dentro de uma geracéo é dado por:

2 2
Pp Oar o PgdOar Vi

(Y. =Y)+ (Y. =Y.)
ppo-azT +pgdo-a2T/ f +O—§ /(fb) pgdo-:T +(O-e2 /b)_ppo-gT :
N bpgdhsT
1+ F*hazT +(b_1) pgd haZT _pp haZT

I=RB(% -Y)+b(Y, =Y )=

_ f bppth
(W FhE) + (b=D) pgohly + (fb-1) pyhi;

(¥.-Y)

(YJ _\Z)

2
o-. . A . . ~ P ~
em que ¢ € a variancia residual (dentro de populagoeéﬁgdea a correlacéo

genética intraclasse entre individuos das progénies dentro de populagéo na geracao g. As

quantidadesY-i-, Yi.e Y. s8o valores de médias de progénies, de meédias de populacéo e
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média geral, respectivamente, b € o nUmero de repeti¢cdes e f € 0 nUmero dedamilias

populacdo. Tem-se ainda as defini¢des:

2
har - herdabilidade total entre e dentro de populacdes.

o . proporcdo da variacdo genética totad 40§p+az) devida a variacdo entre
2 a 0} a

p p =
Oar

populacdes £ ), em ques? € a variagdo genética aditiva média dentro de populacao.

e - Fr@+Fy)-2Fy) : F de um individuo na geracgéo g, corrigido para o F entre populacdes;
(1+Fer)

o = % ; Fm = 01— Fs)Fg Fs,=0.00;050;0.75;0.875,0.9375, para i, ks, ks, Fs e Fs,
+Fer

respectivamente. Define-se ainda o coeficiente de endogamia devido a estruturagcdo em

2

populagbes. _ o,

ST 2 2
o, +20;

A quantidadea+F’,) € o coeficiente da variancia genética aditiva entre progénies
e baseia-se na eq), . conforme notacdo de Cockerham (1963), em que os indices g, t e

g' sado referentes as geracdes atuais, precedente e qualquer geracdo posterior a g,
respectivamente.

A estimacéo der’ usando dados apenas da geragdimplica assumir 0,2%;
tendendo a zero (auséncia de dominancia alélica) na variacdo entre progénies
(COCKERHAM, 1954; RESENDE 2014). Entretanto, mesmo sem esta suposi¢ao, a

presenca desta pequena fracdo da variancia de dominafitiado devera afetar o
ranking pelo BLUP, pois tal variancia estara incluida (0,%2btambém no numerador

do peso (P dado ao componente dentro de linhagem, ao se obter 0,50 da variancia

genética entre linhagens no numerador d®RESENDE, 2007a).

Método BLUP-SIPPG

O modelo misto ajustado do programa Selegen-REML/BLUP (RESENDE,
2007b), foi utilizado sob a seguinte descricdo: y=Xg+Za+ Sp+Ti+¢g emqueyéo
vetor de dados; g € o vetor dos efeitos de geragdo e repeticao (assumidos como fixos)

somados a média geral; a € o vetor dos efeitos genéticos de progénies (aleatorios), em

que,a~N(0,Iof,mg); p ¢ o vetor dos efeitos de populagdes (aleatérios), em
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que, p ~N(0,10,2mp ); 1 ¢ vetor dos efeitos da interacdo progénies x geracdes (aleatorios),
em que, 1 ~N [ 0,10?,6 ) e £ é o vetor de erros ou residuos (aleatorios), sendo que & ~N(0,102).
As letras maiusculas (X, Z, S e T) representam as matrizes de incidéncia para os referidos
efeitos g, a, p, b e 1, respectivamente.

Sob esse modelo o valor genotipico das progénies foi determinado pelo método
BLUP-SIPPG considerando apenas as fragdes referentes as populagdes e as progénies
dentro de populagdes, como se segue: VGj; = u+ fj;; + pj, em que: VGj € o valor
genotipico da progénie i dentro da populacdo j; u € a média geral; fi; € o efeito da progénie

1 dentro da populagdo j; e, pj € o efeito da populagdo j.

Selecédo de progénies viBLUP-SIPPG

O indiceBLUP-SIPPGcombinando os efeitos de geracbee I3, se apresenta
da seguinte forma: ab,F,,op + b3Fspep + bsFaspreg, COnforme demonstrado por
Resende et al. (2015b) e, segundo o0s autoresidos vetores de pesos que ponderam as
fontes de informacao nas geracdes de endog&méamédias fenotipicas das progenies
na geragdo em questdmprog peso fornecido de progenies para geragao avalidslgye,
Sao 0s pesos para o efeito de populacgdes.

O estimador da acuracia do indice € dado por:

féaoo = [(bFZDOPrZ + bF3p0pr3 + bFSDrog r3) I+ F, )] v

sendo kos coeficientes de ponderacéo das fontes de informacdo associadas a geracao de
endogamia, Fx (x = 1,2, ...,z); 0 coeficiente de correlacdo entre as informacdes
fenotipicas da gerac&ox e os valores genéticos das linhagens-em ¢ F o coeficiente

de endogamia na geracé® .

Andlise de deviance

O teste da raz&o de verossimilhanca (LRT), denominado de analise de deviance
(ANADEV), para os efeitos aleatdrios foi realizado considerando o modelo adotado,
conforme relatado por Resende (2015b). A ANADEV é uma estatistica derivada da razéo
entre as verossimilhancas do modelo completo, em relagdo ao modelo sem o efeito que

se deseja testar (modelo reduzido). Para testar a significancia dessa razao utilizou-se o
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teste qui-quadrado com 1 grau de liberdade, pois estas estimativas tendem a ter este tipo

de distribuicéo.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Controle genético e componentes da variancia

Foi observado efeito significativo, nas andlises de deviance, de variacdo genética
entre populacdes para todas as variaveis exceto para a caracteristica NHL ao utilizar o
modelo BLUP-SIPPG (Tabela 2). J4, para o efeito de progénies, apenas para a
caracteristica NHL né&o foi verificado significancia, para ambos os modelos adotados.
Portanto, para as caracteristicas em que os efeitos foram significativos, os respectivos
componentes de variancia genética e coeficientes de herdabilidades foram
significativamente diferentes de zero, o0 que mostra a existéncia de variabilidade genética
para essas caracteristicas, principalmente ao se considerar os efeitos de populagdes, pois
possuiram maiores magnitudes de valores estimados pela razdo de verossimilhanca
(LRT).

Segundo Cruz et al. 2012, a interacdo gendtipos x ambientes ocorre quando ha
respostas diferenciais dos genétipos em relacdo a variacdo do ambiente. Apenas para as
caracteristicas NNHPF e PROD, analisadas por meio do nigtdi®-SIPPG os efeitos
da interacdo progénies x locais foi significativo a 1% de probabilidade (Tabela 2).
Contudo, a estimativa do coeficiente de correlacdo genética entre os ambjgnfigis (r
de alta magnitude para a caracteristica NNHPF, indicando que essa interacdo € do tipo
simples, néo constituindo um problema para a selecédo, permitindo assim, a identificacao
de progénies superiores nos ambientes considerados (Tabela 2). O mesmo néo pode ser
concluido para a caracteristica PROD, visto que, baixa magnitude de correlacdo genética
entre os ambientes foi encontrado na analigg=0,56), caracterizando o tipo
predominante de interacao progénies x locais como complexa, ou seja, 0 comportamento
dos gendtipos é diferencial nos ambientes avaliados, tornando mais dificil a selecao e, ou,
sua recomendacéao (CRUZ et al. 2012).

As demais caracteristicas, NDF, APF, DH e NHL, analisadas pelo nigthife
SIPPG apresentaram efeitos ndo significativos para a interacado progénies x locais, e a

estimativa do coeficiente de correlagdo entre os ambientes avdligjiéeram de alta
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magnitude (0.98, 0.99, 0.87 e 0.80). Esses resultados indicam que o efeito de ambientes
afeta todas as progénies de maneira semelhante, pois as estimaijybsala de altas
magnitudes para os ambientes combisado

Ao se desconsiderar as informacdes do efeito de geracdo da populagio F
modelo (métoddBLUP-SIPB, verificou-se que os efeitos das interacdes progénies X
locais foram significativos para todas as caracteristicas, com exce¢do do DH, e as
estimativas dos coeficientes de correlacdo genética entre os ambientes foram altos, com
excecdo da variavel NHL, indicando para as variaveis significativas e de altagéarrela
entre os ambientes, interacdo do tipo simples. Ao analisar a correlacdo genética entre os
ambientes para a caracteristica PROD, verificou-se que esta foi maior ao utilizar o método
BLUP-SIPPem relagdo ao métodBLUP-SIPPG evidenciando que a avaliagcdo dos
efeitos entre populagcbes &m casa de vegetagdo, ndo favoreceu a identificagéo entre e
dentro de populacdes Buperiores no campo, ou seja, o efeito ambiental consumiu a

variabilidade das populacgdes, evidenciado na Tabela 3.

Tabela 2.Valores obtidos pelo teste da razao de verossimilhanca (Likelihood Ratio Test -
LRT) para os efeitos de populacfes (Pop), de progénies (Prog) e da interacdo progénies
locais (Prog x L), além da correlacdo genética entre os ambiege®stimados via
métodos BLUP-SIPPG e BLUP-SIPP, para as caracteristicas florescimento (NDF), altura
da planta na floragcdo (APF), nimero de nés na haste principal na floragdo (NNHPF),
diametro do hipocétilo (DH), nimero de hastes laterais (NHL) e produtividade em gramas
por planta (PROD), avaliadas em progénigsde soja.

. BLUP-SIPPG BLUP-SIPP
Caracteristicas

Pop Prog ProgxL rg Pop Prog Prog XL rgg

NDF 423,26** 127,17** 2,13NS 0,98 254,99** 117,18** 24,13** 0,97
APF 266,09** 28,36** 0,00NS 0,99 178,5** 57,79** 3,62* 0,96
NNHPF 178,25** 76,46** 6,63** 0,93 193,54** 64,08 7,17** 0,95
DH 48,30** 18,52** 1,32NS 0,87 61,53* 17,26** 0,06 NS 0,97
NHL 1,60NS 1,66 NS O0,00NS 0,80 27,98** 1,11INS 12,19** 0,45

PROD 59,08** 4,94 2298** 0,56 96,72**  3,05* 10,65** 0,72

Significativo a **P = 0,01, *P = 0,10, e NS né&ignificativo pelo teste y2.

Os resultados obtidos para as variancias preditas pelo REML, utilizando o método
BLUP-SIPPG demonstraram que a variagdo da populacéo (Vpop) foi a fracdo que mais
contribui para a variancia fenotipica total (Vf) das caracteristicas NDF e NNHPF (Tabela

3). Ja, para as demais caracteristicas a variacdo ambiental (Ve) apresentou valores de
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contribuicbes majoritarios para a variancia fenotipica total. Estes valores indicam que,
guando se trata de caracteres que envolvem maiores niumeros de genes (quantitativos), a
influéncia ambiental se apresenta de forma mais pronunciada (RAMALHO et al. 2012),
resultando em estimativas de herdabilidades de baixas magnitudes. Realizando essas
mesmas observacdes para o metBUP-SIPR encontrouse as mesmas conclusges
entretanto, a caracteristica APF apresentou a variacdo da populacdo como a fracdo que
mais contribui para a variancia fenotipica total.

As herdabilidades a nivel de populacdes estimadas, adotando o Bbtéte
SIPPG para todos as caracteristicas, com excec¢do da variavel NHL, possibilitaram alta
precisdo na selecdo de populagbes, fornecendo acurdcia seletiva entre 82 a 81%,
consideradas de magnitude alta de acordo com Resende & Duarte (2007a). O mesmo foi
encontrado para as estimativas obtidas nas analises utilizando o BlOd&l<SIPP

As estimativas as herdabilidades a nivel de progénies dentro de populacdes,
estimadas para ambos os modelos, foram de baixas magnitudes para todas as
caracteristicas, contudo altos valores de acuracia seletiva foram encontrados para as
caracteristicas NDF e NNHPF (Tabela 3).

O coeficiente de variacdo genética (CVg) quantifica a magnitude da variacao
genética disponivel para selecdo e, portanto, altos valores sdo desejaveis. Os valores de
CVgie demonstraram situacdo favoravel para o processo de sele¢cdo para as caracteristicas
APF, NDF, e PROD, ao utilizar o modé& UP-SIPPG Em contraste, todas as variaveis
com excecdo da NHL, se verifica condicdo de variacdo genotipica desejaveis amase utili
0 modeloBLUP-SIPP Considerando as estimativas dos valores dos coeficientes de
variacao genético dentro de populacbes (GY.giu seja, de progénies, verificou-se que
foram menores em relacdo aos C\gntre) para os dois modelos, com excecgéo para a
variavel DH ao utilizar o modelBLUP-SIPPG Neste caso, ja era de se esperar esses
resultados para a variavel DH, uma vez que, a herdabilidade de pspdéram
superiores aos valores entre populagdes.

A razao entre CVgi e o CVe permite obter o coeficiente de variacao relativa (CVr),
cujo valor pode indicar uma situacdo favoravel a selecdo, se superior a 1,0
(VENCOVSKY & BARRIGA, 1992), e propiciar inferéncias com alta acuracia e precisdo
(RESENDE & DUARTE, 2007p Os caracteres NDF e NNHPF para os dois modelos,

apresentaram os vaewdos coeficientes de variagéo relativo entre populagbes) (
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superior a 1,0, entretanto, o mod8bUP-SIPPtambém obteve ganho superior a uma
unidade, inclusive para a variavel APF. Ja para os valores dedp¥nas a caracteristica
NDF do modeldLUP-SIPR alcancou valores superiores aos desejaveis para sele¢éo, de
acordo com os critérios adotados.

A acuréacia do indice varia somente em funcéo da herdabilidade individual dentro
de populagbes (h2) e total (h2aT) do carater, do numero de repeticdes ou plantas por
progénie, do numero de progénies por populacap. é&s eficiéncias relativas dos
diferentes procedimentos de selecdo podem entdo ser computadas via experimental ou
via simulacoes.

A comparacado entre as acuracias seletivas para progénies gpdpee(dentro
(raaprog de populagfes, obtidas pelos métodos, revelaram a baixa influéncia da incluséo
da geracéo fpara a selecéo de progénies Habela 4).

A eficiéncia do métodBLUP-SIPPGem relacdo aBLUP-SIPPnao se evidencia
para os efeitos de populagdes, ou seja, as inclusdes das poputat@eg&rou ganhos
reais para a selecdo das melhores populagbes. Logo, as eficiéncias das estimativas de
acuracias seletivas ndo se alteraram ao comparar os dois métodos empregados.
Entretanto, verificou-se menor eficiéncia para a variavel NHL, visto que ja era esperado,
uma vez que, ndo ouve efeito significativo, ou seja, ndo se verificou variabilidade genética
entre populacdes para esta caracteristica ao se empregar o BidisdSIPPG

Segundo Resende et al. (2015b), utilizando a simulagdo numérica para obter as
fontes de informacdes do indice toBllUP-SIPPPGem diferentes cenarios, o autor
apresentou as contribuicbes percentuais (%) de cada fonte de informacdo. O autor
verificou que a informacgéao de populac&ocBntribui com cerca de 1,0% de peso em
porcentagem no indicBIPPPG e a informacdo de progénie.scom 6,4%. Ao se
comparar com o0s valores de pesos em porcentagem de geracdes mais avancadas de
populacdes e progénies, verificou-se, ainda, que as menores contribuicdes em
porcentagem no indic8IPPPGsao dados por genitores, populacée® . Logo, o
autor conclui que essas fontes de informagBes na composicdo do indice sdo poucos
importantes, ndo gerando ganhos significativos na selecdo. Essas conclusdes foram
encontradas pelo autor, de posse de todas as informag6es disponiveis ao final do avanco

das geracdes endogamicas até F
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Tabela 3. Estimativa de variancia e parametros genéticos estimados via Bididd&8IPPGe BLUP-SIPPpara as caracteristicas niumero de dias para
o florescimento (NDF), altura da planta na floracdo (APF), nimero de nés na haste principal na flora¢fe) (Niflimetro do hipocétilo (DH), nUmero
de hastes laterais (NHL) e produtividade em gramas por planta (PROD) avaliadas em progépissji.

BLUP-SIPPG BLUP-SIPP
Parametros* NDF APF NNHPF DH NHL PROD NDF APF NNHPF DH NHL PROD
Vpop 23,1 101,72 1,22 0,15 0,01 8,98 38,56 109,31 2,65 0,28 0,09 18,09
Vint 0,56 0,87 0,15 0,05 0,01 11,42 1,55 6,18 0,16 0,01 0,16 8,55
Vprog 9,38 20,35 0,96 0,19 0,04 5,78 7,91 33,38 0,75 0,16 0,04 4,19
Ve 8,62 134,93 1,16 0,94 1,43 44,14 5,74 65,57 1,12 1,12 0,86 50,95
Vi 41,67 257,87 3,49 1,33 1,50 70,33 53,76 214,44 4,68 1,57 1,14 81,78
h2pop 0,55+0,05 0,39+0,04 0,35+0,04 0,11+0,02 0,00+0,00 0,12+0,02 0,71+0,07 0,51+0,06 0,57+0,07 0,17+ 0,03 0,08+0,02 0,22+0,04
c2int 0,01 0,00 0,04 0,04 0,01 0,16 0,03 0,03 0,03 0,01 0,14 0,10
c2prog 0,23 0,08 0,27 0,14 0,03 0,08 0,15 0,16 0,16 0,10 0,04 0,05
CVgie 9,36 15,05 8,35 4,35 2,85 12,82 12,37 17,52 12,25 5,35 8,16 17,45
CVJgig 5,42 7,16 6,48 4,5 8,60 8,32 5,60 9,68 6,49 4,04 5,58 8,40
CVre 1,64 0,87 1,03 0,41 0,08 0,45 2,59 1,29 1,54 0,50 0,32 0,60
CVryg 0,95 0,41 0,80 0,42 0,25 0,29 1,17 0,71 0,82 0,37 0,22 0,29
CVe 5,72 17,34 8,12 10,7 33,98 28,43 4,77 13,57 7,96 10,8 25,65 29,29
Média Geral 51,34 67,00 13,24 9,05 3,52 23,37 50,18 59,68 13,29 9,80 3,61 24,37

Vpop: Variancia entre populag8es; Vint: Variancia da interacdo (progénies x local); Vprog: Vam@irejgrogénies, nao ajustada para variancia genética aditiva total; Ve: variancia
ambiental; Vf: variancia fenotipica individual; h2pop: Herdabilidade da populagat;Cgéeficiente de determinacéo dos efeitos da intera¢do; c2prog: Herdabilidade généepro

ndo ajustado para variancia genética aditiva total; C\@gieficiente de variacdo genotipica entre populacdes;CEgeficiente de variacdo genotipica dentro populacdess: CVr
Coeficiente de variacado relativa dentro de populacfes:;Cdeficiente de variacdo relativa entre populagbes; CVe: Coeficiente de variacdo residual.
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Portanto, espera-se que, de acordo com o trabalho de Resende et al. (2015b) a
inclusdo das informacdes de populac&don&o venha gerar ganhos significativos na
selecao, fato esse comprovado em experimentacao préatica neste trabalho, apresentado na
Tabela 4, valores de eficiéncia da acuracia seletiva entre populacbes e dentro de
populacdes (progénies). No entanto, houve alguma variacdo quanto a eficiéncia seletiva
de acurdcia entre progénies, principalmente pela varidvel APF, por razdes, em que,
majoritariamente o efeito ambiental consumiu ou mitigou a variabilidade da populacdo
(Tabela 3).

O sucesso do indice utilizando as duas metodologias de ponderacdes das diversas
fontes de informacg0des, nas diferentes etapas do programa de melhoramento de soja, se
deve, tanto no model&IPPG como no SIPP, aos efeitos de progénies.Fe,
principalmente, as populacdes. FSegundo Resende et al. (2015b), a contribuigéo
percentual (%) do efeito de populagéim F: para o indiceSIPPPGé um dos mais
importantes pesos em porcentagem. Portanto, pode-se inferir que no programa de
melhoramento de plantas endogamicas, é recomendado a avaliacdo das unidades
experimentais, a partir da segunda geracdo de autofecundacéo, ou seja, a avaliacdo de
genitores, Fe B sdo igualmente pouco importantes ou ndo tem serventia. Em termos
praticos, ao se obter as sementes hibridas, pode-se realizar a colheita das sgemntes F
bulk e derivar progénies a partir de cada plantofhida separadamente.

Para as estimativas das acuracias visando a inferéncia sobre os valores genéticos

das futuras linhagensar) ao estimar a variancia tot@o? em Foo, para todas as

caracteristicas e em ambos os modelos, os valores foram inferiores em relacdo a
acuracias na selecéo de progénigsrd apresentados na Tabela 4. Esses valores ja eram
esperados, visto que a variancia de dominancia entre e dentro de progénies é de 0,25 em
relacdo a variancia genética total (RAMAHLO et al. 2012) e os valores da acuracia par
linhagens, sdo ponderadas pelas correlacdes de alelos entre e dentro de populacbes em
Foo (RESENDE et al. 2015b). Esses resultados sdo importantes nos estagios iniciais do
ciclo de selecao, ocasides essas em que ainda nao se dispde de informacgdes de geracde
mais avancadas, ou seja, ha um direcionamento ou predicdo sobre o desempenho das
futuras progénies (linhagens) que estdo em fase iniciais de selecdo do programa de

melhoramento.
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As geracdes iniciais de populacdes segregantes de soja, enceadramm alto
nivel de heterogeneidade e pronunciado valores de desvio de dominéancia, refletindo na
baixa precisdo na sele¢édo de progénies, quando o objetivo do programa é obter ganhos
para caracteres quantitativos. Além da producéo de gréos ser de natureza quantitativa, o
ambiente exerce grande influéncia sobre o carater. Portanto, baixos valores de acuracia
na selecdo de progénies sao esperados na fase inicial do programa de melhoramento de
soja, evidenciado pelos dois indices utilizados neste trabalho, porém com estimativas
mais precisas dos verdadeiros valores, pelo fato de se considerar todos os efeitos
envolvidos na selecao entre e dentro de populacoes.

Visando a inferéncia sobre os valores genéticos das futuras linhagens Resende et
al. (2015b) demonstrou através de simulac¢des diversos cendrios, em que, & medida que
se aumenta a variacdo entre populacdes, os efeitos de populacdes passam a terem mais
importancias em comparacao com os efeitos de progénies. Estes resultados corroboraram
com 0s experimentos praticos apresentados neste trabalho, no qual a variancia entre
populacdes (Vpop) apresentou maior contribuicdo na variagdo total (Tabela 3), logo
espera-se que a acuracia do efeito de progénies seja de menor magnitude (Tabela 4). Esses
resultados demonstram a importanera incluir os efeitos de popula¢des nas analises
estatisticas a fim de aplicar no melhoramento, pois os efeitos de populacbes séo
igualmente significativos para a selegao de futuras linhagens, assim como, os efeitos de

progénies.

Tabela 4. Eficiéncia das estimativas de acuracia seletiva entre pop(fagéee de progénie
(raaprog € de acurécia seletiva pdiahagens na geracao Foo (Max); Na adogcdo do métodiUP-
SIPPG em detrimento ao métod®LUP-SIPPpara as caracteristicas niumero de dias pi
florescimento (NDF), altura da planta na floracdo (APF), nimero de nés na hasigapra
floracdo (NNHPF), didmetro do hipocotilo (DH), nimero de hastes laterais (Nt
produtividade em gramas por planta (PROD)

laapop l'aaprog laaco
SIPPG SIPP Eficiéncia SIPPG SIPP Eficiéncia SIPPG SIPP Eficiéncia
NDF 0,82 10,82 1,00 0,84 0,84 0,99 0,62 0,62 0,99
APF 0,81 0,81 1,00 0,67 0,78 0,86 0,50 0,59 0,84
NNHPF 0,81 0,81 1,00 0,80 0,80 1,00 0,60 0,60 1,00
DH 0,81 0,81 1,00 0,70 0,68 1,02 0,55 0,53 1,03
NHL 0,69 0,80 0,86 0,60 0,54 1,10 0,49 0,42 1,17
PROD 0,81 0,81 1,00 0,53 0,54 0,97 0,39 0,40 0,96
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Selecao de progénies

A utilizacdo dos valores genotipicos preditos em ambos 0s modelos para a selecao
das 30 melhores progénies, resultou em um alto nivel de coincidéncia para todas as
caracteristicas avaliadas (Tabelas 5 a 7).

Entretanto, ao adicionar o efeito da geracéao de populagé@sfanalises (método
BLUP-SIPPG, os ganhos obtidos foram razoavelmente menores. Neste caso, os valores
genotipicos foram diferentes para cada progénie, resultando em diferentes médias das
variaveis, 0 que esta associado ao numero de ambientes utilizados para a predicdo dos
valores genéticos em cada modelo utilizado.

Ao se incluir o efeito da geracao de populagg@¥aliado em casa de vegetacao,

o efeito da variancia da populacional foi distribuido de forma mais homogénea (ambientes
controlados) refletindo em diferentes valores genotipicos das progénies,
consequentemente reduzindo o ganho genético das caracteristicas, demonstrado
principalmente pelas variaveis APF e NHL (Tabela 5 e 7, respectivamente).Ganhos
maiores foram verificados apenas para a caracteristica DH ao se utilizar o Biddelo
SIPPGem detrimento ao modeRLUP-SIPP No entanto, estes ganhos nao indicam que

se deve utilizar o efeito de geracéo de populagéas$ analises, uma vez que, o efeito da
variancia da interacdo progénies x locais (Vint) foram mais expressivos, além da menor
variancia entre populacoes (Vpop) indicando que o efeito de populagdo tem menor peso.

Para a selecéo de progénies precoces, representado neste trabalho pelo nimero de
dias para o florescimento (NDF), a populacdo 1 possui maiores ganhos genéticos
desejaveis (Tabela 5). A populacao 5, se destacou possuindo 0os maiores valores genéticos
de diametros do caule (DH) e numeros de hastes laterais (NHL) demonstrado
respectivamente pelas Tabelas 6 e 7, no entanto, a populacéo 2 que se destacou possuindc
caracteres de valores genéticos maiores quanto a respeito ao porte (tamanho) da planta
(APF e NNHPF), Tabelas 5 e 6 respectivamente. Mas somente a populacdo 2 que se
destacou na selecao de progénies (Tabela 7), quando se deseja gendtipos com maiores
potenciais produtivos, fato este, podendo ser amparado pelos caracteres de porte
relacionados ao ciclo mais tardio.

Resultados de simulacdo e experimentais publicado por Resende et al. (2015b),
revelaram que o novo indid®LUP-SIPPPGpropicia ganhos em eficiéncia seletiva

variando de 5% a 28%, dependendo da magnitude relativa da variagdo genética entre
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populacdes. No entanto, também foi constado pelo autor, que as fontes de informacdes
de genitores, e R, contribuiram com menos de 1% ao compor o indice total. Esses
resultados, corroboram com os resultados encontrados neste trabalho, demonstrado pelo
baixo efeito da inclusdo de geracédo da populagidod-selecdo de progénies de soja

guanto aos caracteres que influenciam na produtividade de graos.

CONCLUSOES
A incluséo do efeito da geracdo de populaciwif metodologidBLUP-SIPPG
nao implicou em aumento dos valores das acuracias para selecao de progénie, refletindo
em auséncia de ganhos com a sele¢éo, em relacdo a adocao doBho@eBIPPpara
realizar as analises.
O métodaBLUP-SIPPse demonstrou mais eficiente para selecionar progénies de
soja quanto aos caracteres de produtividade de gréos, ao se considerar os efeitos de

populacdo ke de progénieszi, demonstrados pelos valores de acuracias seletivas.
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Tabela 5. Valores genotipicos (u+g), das progénjess€lecionadas, preditos pelos
modelosBLUP-SIPPGe BLUP-SIPP para as caracteristicas numero de dias para o
florescimento (NDF) e altura da planta no florescimento (APF).

NDF APF
BLUP-SIPPG BLUP-SIPP BLUP-SIPPG BLUP-SIPP
Pop Prog u+g Pop Prog u+g Pop Prog u+g Pop Prog u+g
1 19 41,64 1 19 40,46 2 71 84,67 2 71 81,62

1 61 41,85 1 61 40,49 2 24 83,77 2 24 79,40
1 60 42,72 1 60 41,56 2 29 81,89 2 29 76,58
1 22 42,79 1 17 41,70 2 42 81,75 2 42 76,37
1 17 42,97 1 22 41,72 2 32 81,66 2 32 76,23
1 29 43,12 1 29 41,92 2 59 81,60 2 60 76,14
1 47 43,33 5 64 42,15 2 17 81,60 2 59 76,13
1 68 43,61 1 47 42,20 2 60 81,44 2 17 76,13
1 &1 43,63 1 68 42,26 2 45 81,28 2 45 75,66
1 48 43,63 1 51 42,54 2 6 81,24 2 6 75,59
1 &0 43,67 1 48 42,54 2 70 80,98 2 70 75,22
5 64 43,76 1 50 42,55 2 21 80,98 2 21 7522
1 55 43,85 1 55 42,77 2 49 80,97 2 49 7519
1 15 43,91 1 40 42,80 2 10 80,80 2 10 7494
1 40 43,97 1 15 42,82 2 4 80,73 2 52 74,92
1 69 44,04 1 69 42,94 2 52 80,61 2 4 74,84
1 9 44,05 1 9 42,95 2 7 80,51 2 51 74,75
1 21 44,19 1 21 43,09 2 33 79,93 2 7 74,51
5 23 44,21 1 1 43,12 2 55 79,65 2 33 73,64
1 1 44,23 5 23 43,17 2 51 79,61 2 55 73,22
1 59 44,32 1 59 43,18 2 30 79,46 2 30 7294
1 18 44,32 1 18 43,18 2 22 79,23 2 22 72,59
1 49 44,34 1 49 43,23 2 20 79,17 2 20 72,49
1 35 44,48 1 35 43,36 2 54 79,14 2 54 7245
1 72 44,65 1 72 43,50 2 23 79,04 2 23 7231
1 57 44,90 1 62 43,55 2 44 79,01 2 44 72,26
1 52 44,90 1 52 43,66 2 14 78,98 2 14 72,21
1 62 44,92 1 57 43,77 2 18 78,88 2 18 72,07
1 36 45,02 5 17 43,86 2 50 78,68 2 50 71,77
1 45 45,04 1 36 43,89 2 58 78,66 2 58 71,74

X 43,87 42,70 80,53 74,64

X 51,34 50,25 67,00 59,68
Ganho (%) -14,55 -15,02 16,80 20,04
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Tabela 6.Valores genotipicos (u+g), das progéniessFselecionadas, preditos pelos
modelosBLUP-SIPPGe BLUP-SIPP para as caracteristicas numero de nos da haste
principal no florescimento (NNHPF) e didmetro do hipocaotilo (DH).

NNHPF DH

BLUP-SIPPG BLUP-SIPP BLUP-SIPPG BLUP-SIPP

Pop Prog u+g Pop Prog u+g Pop Prog u+g Pop Prog u+g
2 24 15,61 2 24 15,75 5 33 10,41 5 33 11,13
2 44 15,50 2 44 15,65 5 12 10,22 5 12 10,96
2 26 15,43 2 71 15,58 5 21 10,06 5 21 10,82
2 67 15,42 2 26 15,57 5 67 10,02 5 45 10,78
2 71 15,41 2 67 15,57 5 45 10,01 5 67 10,77
2 49 15,37 2 49 15,53 5 35 9,97 5 35 10,74
2 17 15,37 2 17 15,53 5 44 9,95 5 44 10,73
2 30 15,35 2 30 15,50 5 53 9,94 5 53 10,72
2 38 15,35 2 38 15,50 5 71 9,93 5 71 10,71
2 35 15,32 2 35 15,48 5 1 9,86 5 1 10,64
2 3 15,30 2 3 15,45 5 24 9,83 5 5 10,62
2 3 15,30 2 31 15,45 5 5 9,81 5 24 10,61
2 22 15,24 2 22 15,40 5 50 9,78 5 50 10,58
2 55 15,24 2 55 15,40 5 62 9,77 5 62 10,58
2 66 15,24 2 66 15,40 5 64 9,75 5 64 10,56
2 42 15,22 2 42 15,38 5 60 9,75 5 43 10,55
2 16 15,21 2 16 15,38 5 43 9,74 5 60 10,54
2 69 15,18 2 69 15,35 5 25 9,71 5 25 10,52
2 9 15,17 2 9 15,33 5 17 9,70 5 32 10,51
2 23 15,17 2 23 15,33 5 32 9,70 5 70 10,51
2 50 15,14 2 50 15,31 5 30 9,69 5 17 10,51
2 53 15,14 2 53 15,31 5 70 9,69 5 29 10,5
2 46 15,14 2 46 15,31 5 29 9,68 5 30 10,5
2 2 15,11 2 52 15,28 5 16 9,68 5 16 10,48
2 5 15,11 2 2 15,28 5 14 9,67 5 14 10,48
2 52 15,11 2 5 15,28 2 29 9,62 5 11 10,43
5 5 15,10 2 59 15,26 5 11 9,60 5 22 10,43
2 59 15,09 2 36 15,23 5 54 9,60 5 54 1042
2 36 15,06 2 58 15,21 5 22 9,59 5 68 1041
2 58 15,04 2 43 15,18 5 68 9,57 5 56 10,4
Xs 15,25 15,41 9,81 10,60

X 13,24 13,29 9,05 9,80
Ganho (%) 13,17 13,73 7,79 7,54

61



Tabela 7.Valores genotipicos (u+g), das progéniessFselecionadas, preditos pelos
modelosBLUP-SIPPGe BLUP-SIPPpara as caracteristicas numero de hastes laterais
(NHL) e produtividade em gramas por planta (PROD).
NHL PROD
BLUP-SIPPG BLUP-SIPP BLUP-SIPPG BLUP-SIPP
Pop Prog u+g Pop Prog u+g Pop Prog u+g Pop Prog u+g
5 33 380 5 33 4,05 2 30 3057 2 30 31,63

5 30 3,75 5 30 4,00 2 6 29,95 2 6 31,13
5 12 3,74 5 12 4,00 2 5 28,89 2 5 30,28
5 31 3,74 5 1 3,99 2 29 28,77 2 29 30,18
5 5 3,73 5 11 3,98 2 57 28,76 2 57 30,17
5 13 3,72 5 64 3,98 2 7 28,52 2 7 29,98
5 1 3,72 5 31 3,98 2 72 28,39 2 72 29,88
2 43 3,71 5 5 3,97 2 14 28,37 2 14 29,86
5 1 3,71 5 13 3,97 2 34 28,29 2 34 29,8
5 24 3,70 5 28 3,96 2 46 28,21 2 46 29,73
5 64 3,70 5 24 3,95 2 17 28,18 2 17 29,71
5 67 3,70 5 67 3,95 2 35 28,10 2 35 29,65
5 28 3,70 5 43 3,94 2 42 28,06 2 42 2961
5 45 3,70 5 45 3,94 2 58 28,03 2 58 29,58
5 60 3,69 5 44 3,93 2 3 27,97 2 3 29,54
5 4 3,68 5 60 3,93 2 36 27,96 2 36 29,53
5 14 3,68 5 62 3,93 2 62 27,95 2 62 29,52
5 44 3,68 5 4 3,92 2 21 27,93 2 21 29,50
5 43 3,67 5 14 3,91 2 39 27,88 2 39 2947
5 71 3,67 5 56 3,91 2 8 27,85 2 8 29,45
5 62 3,67 5 20 3,91 2 43 27,85 2 43 29,44
5 56 3,66 5 57 3,90 2 12 27,74 2 12 29,35
5 16 3,66 5 71 3,90 2 52 27,72 2 52 29,35
2 54 3,65 5 18 3,90 2 4 27,62 2 4 29,25
5 57 3,65 5 70 3,90 2 37 27,60 2 37 29,24
5 20 3,64 5 16 3,90 2 11 27,59 2 11 29,24
5 37 3,64 2 43 3,89 2 18 27,59 2 66 29,23
5 18 3,64 5 37 3,89 2 2 27,58 2 18 29,23
5 70 3,64 5 61 3,89 2 66 27,54 2 2 29,22
5 61 3,64 5 66 3,88 2 27 27,52 2 27 29,17

X 3,69 3,94 28,16 29,70

X 3,52 3,61 23,37 24,37
Ganho (%) 4,57 8,24 17,01 17,95
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CONCLUSOES GERAIS

O uso da metodologiBLUP com dados de mdltiplas geragBes de populacdes e
progénies avaliadas em diferentes locais, possibilitou obter a predicdo dos valores
genotipicos livre das interacdes com o ambiente. O uso de modelos mistos via indice
BLUP-SIPPPG possibilita selecionar progénies endogamicas com maior qualidade
experimental, por meio da estimagéo de valores genéticos mais acurados. No entanto,
devido as restric6es de informacdes fornecidas ao pesquisador advindas da fase inicial do
programa de melhoramento, o indice pode ser utilizado por meio da combinacédo de
diferentes efeitos. A utilizacdo dos méto@idJP-SIPPe BLUP-SIPPG nas diferentes
etapas do programa de melhoramento de soja, proporcionaram um ganho extra, sem
nenhum custo adicional.

A adocéo do métodBLUP-SIPPfavoreceu a estimacdo dos parametros genético
e ambientais, além do entendimento da distribuicdo da variancia genotipica entre
populagdes fe progénies fz.

As variacfes entre populacbes apresentaram contribuicbes majoritarias para a
variancia fenotipica total, na avaliacdo de familias de sgja dontribuindo para a
selecéo de progénies superiores.

A adocdo do métoddBLUP-SIPP contribuiu para a predicdo de valores
genotipicos acurados, o que refletiu na obtencdo de ganhos com sele¢éo de progénies com
maior producédo de gréos ao utilizarem os indices de selecéao.

A incluséo do efeito da geracéo de populacieik modelBLUP-SIPPG como
ja esperado, ndao implicou em aumento dos valores das acuracias para a selecdo de
progénie, refletindo em auséncia de ganhos com a selecéo, em relacéo adiridBelo
SIPP.
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