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RESUMO

Entre as diversas culturas socioeconémicas cultivadas no Brasil, a soja merece destaque, sendo
cultivada em diversos ambientes, gracas aos esforcos dos programas de melhoramento genético
para desenvolvimento continuo de novas cultivares. H& inimeras possibilidades de
cruzamentos, a partir do germoplasma disponivel, gerando assim, milhares de progénies que
precisam ser exaustivamente testadas, tornando o processo de melhoramento muito moroso e
oneroso. No presente trabalho foi estudada a correlagéo entre a predi¢do dos cruzamentos com
o real potencial produtivo das progénies de soja convencionais (Breeding Value (BV)), visando
verificar a eficacia do uso desta metodologia em obter progénies com alto potencial produtivo
para as macrorregides sojicolas (MRS) e regides edafo-climéaticas (RECs) do Brasil. Foi
selecionado um grupo de 481 genotipos convencionais como genitores e, a partir dos mesmaos,
geraram-se 0s BV e procedeu-se a predicdo de cruzamentos utilizando o procedimento de
modelos mistos com maxima verossimilhanca - melhor estimador linear ndo viesado
(REML\BLUP). No ano de 2019, executaram-se 0s cruzamentos preditos e as populacbes F1
foram semeadas em Porto Nacional-TO para obtencdo das sementes F as quais, ap6s a colheita,
foram enviadas aos cinco programas de melhoramento de uma empresa privada sediados em
Passo Fundo-RS, Cambé-PR, Rio Verde-GO, Lucas do Rio Verde-MT e Porto Nacional-TO.
Na safra 2019/2020 as populagdes segregantes F> foram semeadas em ensaios experimentais
para obtencdo de sementes F3, assim, o processo seletivo das melhores progénies, embora ainda
com alto grau de heterozigose, ocorreu na prépria regido de adaptacdo. Ao todo, foram
selecionadas 1868 progénies que, na safra 2020/2021, foram semeadas em ensaios Fz nos
respectivos programas de melhoramento de cada MRS, avaliando-se o rendimento de gréos
(YG). Na safra 2021/2022, as progénies foram semeadas em ensaios F4 em 50 ambientes nas
RECs distribuidas pelo Brasil, onde foram novamente avaliadas quanto ao YG e fen6tipo para
caracterizacdo. Para se obter os resultados da efetividade da predigdo de cruzamentos em
relacdo ao potencial produtivo das progénies nos ensaios experimentais de Fs e F4, utilizou-se
a andlise de correlacdo. A predicdo de cruzamentos resultou em muito fraca a moderada
correlacéo entre valores de YG BV vs YG Fs e YG BV vs YG Fs4indicando, no modelo de
predicdo utilizado nesse estudo, pouca eficiéncia na identificacdo preliminar de cruzamentos
com alto potencial de gerar progénies agronomicamente superiores para as regifes sojicolas do

Brasil.

Palavras-chave: Glycine max. Predicdo de cruzamento. Breeding value. Correlagao.



ABSTRACT

Among the various socioeconomic cultures cultivated in Brazil, soybean deserves prominence,
being cultivated in various environments, thanks to the efforts of genetic improvement
programs for continuous development of new cultivars. There are numerous possibilities of
crosses, from the available germplasm, thus generating thousands of progenies that need to be
thoroughly tested, making the breeding process very time consuming and costly. In the present
work it was studied the correlation between the prediction of crosses with the real productive
potential of conventional soybean progenies (Breeding Value (BV)), in order to verify the
effectiveness of the use of this methodology in obtaining progenies with high productive
potential for the macro-regions soybeans (MRS) and edaphoclimatic regions (RECs) of Brazil.
We selected a group of 481 conventional genotypes as parents and, from them, generated the
BV and proceeded to predict crosses using the procedure of mixed models with maximum
likelihood - better unbiased linear estimator (REML BLUP). In 2019, the predicted crosses
were performed and the F1 populations were sown in Porto Nacional-TO to obtain the F. seeds
which, after harvest, were sent to the five breeding programs of a private company based in
Passo Fundo-RS, Cambé-PR, Rio Verde-GO, Lucas do Rio Verde-MT and Porto Nacional-TO.
In the 2019/2020 harvest the F2 segregating populations were sown in experimental tests to
obtain F3 seeds, thus, the selective process of the best progenies, although still with a high
degree of heterozygosity, occurred in the adaptation region itself. In all, 1868 progenies were
selected which, in the 2020/2021 harvest, were sown in Fs trials in the respective breeding
programs of each MRS, evaluating the grain yield (YG). In the 2021/2022 harvest, the
progenies were sown in F4 trials in 50 environments in the RECs distributed in Brazil, where
they were again evaluated for YG and phenotype for characterization. To obtain the results of
the effectiveness of the prediction of crosses in relation to the productive potential of the
progenies in the experimental tests of Fs and Fs4, the correlation analysis was used. The
prediction of crossings resulted in very weak to moderate correlation between values of YG BV
vs YG Fz and YG BV vs YG F4 indicating, in the prediction model used in this study, little
efficiency in the preliminary identification of crosses with high potential to generate

agronomically superior progenies for the soybean regions of Brazil.

Keywords: Glycine max. Cross prediction. Breeding value. Correlation.
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1 INTRODUCAO

Nas duas Ultimas décadas, com a expansao agricola em grandes areas dos Cerrados, 0
processo produtivo da soja ocorre predominantemente em regifes de climas tropical e
subtropical. A adaptacdo da soja as condicOes de latitudes das regibes Centro Oeste, Norte e
Nordeste foi um dos grandes desafios enfrentados pelos programas de melhoramento,
contornado pela incorporacdo de genes que atrasam o florescimento, mesmo em condic6es de
fotoperiodo indutor, conferindo a caracteristica de periodo juvenil longo, permitindo maior
desenvolvimento vegetativo.

As regides situadas em latitudes menores que 10° representam, atualmente, a area de
expansao da soja, especialmente nos estados do Maranhdo, Piaui, Tocantins e Para, que foram
alavancadas com o lancamento de cultivares com caracteristicas agrondmicas de melhor
adaptacdo as condi¢des edafoclimaticas dos tropicos (ALMEIDA et al., 1999). Atualmente, ha
em torno de 4165 cultivares de soja registradas no Registro Nacional de Cultivares (RNC)
(SRNC/CGSM/DSV/SDA/MAPA, 2022). Tal expansdo da cultura da soja em todo Brasil,
especialmente nos Cerrados, impulsionou o investimento em programas de melhoramento
genético, especialmente por empresas privadas, as quais detém em torno de 88% das cultivares
registradas no RNC.

Entre os principais objetivos dos programas de melhoramento, destaca-se a obtengéo de
genotipos superiores, quando comparados aos disponiveis no mercado, e que sejam possiveis
de plantio nas diversas regides do pais (OLIVEIRA et al., 2019).

O melhoramento de plantas, desde os seus primordios, tem se baseado na selecéo visual
de individuos, ou seja, a selegdo com base apenas no valor fenotipico (ALLARD, 1999). Assim,
os melhoristas escolhiam os melhores individuos e os recombinavam através de cruzamentos,
também conhecido como hibridacéo, objetivando a obtencdo de progénies com caracteristicas
agrondmicas superiores quando comparada aos seus genitores.

As hibridacdes sdo realizadas com o intuito de desenvolvimento de germoplasmas
superiores e as populacbes segregantes sdo conduzidas por métodos tradicionais de
melhoramento de plantas autdgamas, para permitir a selecdo e a avaliacdo de gendtipos com as
caracteristicas agronémicas desejadas nas novas cultivares (ALMEIDA et al., 1999). Dessa
forma, devido ao grande nimero de possiveis cruzamentos, em funcdo do elevado nimero de
genitores disponivel, se torna impraticavel avaliar todas as combinagdes, 0 que necessitaria de

grande nimero de mao de obra e de experimentos a serem implementados. Portanto este é um
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processo extremamente oneroso em funcdo da necessidade de avaliagdo em campo de todas
estas combinag0es sintetizadas (OLIVEIRA, 2019).

A selecdo de gendtipos superiores tem sido uma tarefa de dificil execucdo, uma vez que
0s caracteres de importancia agronémica, em sua maioria quantitativos, apresentam base
genética complexa, além de serem altamente influenciados pelo ambiente (CRUZ, 2001).
Assim, recursos extras, além daqueles pertinentes a escolha de delineamentos genéticos,
métodos de selecdo e boa experimentacdo agricola, fazem parte de uma tendéncia recente
(PEIXOTO, 2016).

A identificacdo de gendtipos superiores requer métodos de selecdo capazes de explorar
eficientemente o material genético disponivel, maximizando o ganho genético em relacdo as
caracteristicas de interesse (LORENZ, 2013).

Diversos métodos de selecdo tém sido utilizados no melhoramento genético vegetal tal
como a selecdo por modelos mistos pelo método BLUP (Best Linear Unbiased Prediction -
melhor predicéo linear ndo viesada) (BARETTA et al., 2016). O uso de modelos mistos pode
predizer o valor genotipico, também conhecido como Breeding Value (BV), aumentando a
eficiéncia nos processos seletivos no melhoramento de plantas. Para o estudo de pedigrees tem
se adotado o método dos modelos mistos REML/BLUP (REML - Restricted Maximum
Likelihood — mé&xima verossimilhanca restrita) que permite estimar os parametros genéticos e
predizer os valores genotipicos dos pedigrees. O BLUP consiste basicamente na predi¢do de
valores genéticos dos efeitos aleatdrios do modelo estatistico associado as observacoes
fenotipicas, ajustando-se os dados aos efeitos fixos e ao nimero desigual de informacdes nas
parcelas por meio da metodologia de modelos mistos (RESENDE, 2002).

Segundo Pinheiro et al. (2013), o uso do método REML/BLUP é comum no
melhoramento genético de plantas perenes e frutiferas. Entretanto, no melhoramento de
espécies anuais, seu uso nao € tao frequente, embora haja um nimero crescente de relatos em
diferentes espécies como a soja.

Além das informac6es fenotipicas, amplamente utilizado para a selecdo de genitores e
progénies, o uso de dados genotipicos tem aportado de modo essencial no melhoramento de
plantas, especialmente com uso de marcadores moleculares e métodos de selecdo denominada
selecdo gendmica (GS) ou selecdo genémica ampla (Genome Wide Selection - GWS). Os
avancos nas tecnologias de genotipagem e a reducdo do custo por amostra, seguidos pelo
desenvolvimento de novas ferramentas e métodos estatisticos aplicados a genética vegetal,
estdo possibilitando a obtencéo de conjuntos de dados amplamente aprimorados para anélises
geneéticas (CROSSA, 2017).
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Trabalhos iniciais foram propostos por Meuwissen et al., (2001), posteriormente,
inimeros métodos foram desenvolvidos tentando capturar da melhor forma possivel a variancia
genética e reduzir a variancia residual de forma a aumentar a acuracia de predicdo (JANNINK
etal., 2001; DE LOS CAMPOS et al., 2009; DE LOS CAMPOS et al., 2010).

Mediante 0 exposto, pode-se considerar que existe uma crescente demanda dos
programas de melhoramento de plantas por aplicacGes de técnicas e ferramentas modernas que
auxiliem os melhoristas na escolha dos melhores genitores e no direcionamento dos
cruzamentos, a fim de se obter populagdes segregantes e progénies com alto potencial genético.

Neste sentido, a predicdo de cruzamentos por meio da caracterizacao e identificacdo de
individuos com alto BV, podera possibilitar a geracdo de progénies com alta variabilidade e/ou
dissimilaridade genética, incremento e complementariedade de genes de interesse com alelos
favoraveis e alto potencial de rendimento. Em especial, pode reduzir o niUmero de cruzamentos
a serem realizados e progénies conduzidas em avaliagfes de campo que ndo apresentem
potencial produtivo, reduzindo custos, isso porque, a etapa de execucdo de cruzamentos, a
depender da escala adotada, requer grande quantidade de méo-de-obra treinada, em vista a sua
complexidade e fatores limitantes. Na sequéncia, a conducdo de populacdes segregantes e
progénies e todo processo de experimentacdo, necessario aos processos seletivos, exige um
aparato técnico e estrutural que onera consideravelmente os programas de melhoramento.

Sobretudo, a predicdo de cruzamentos pode tornar os programas de melhoramento de
plantas, especificamente da cultura de soja, mais eficientes em relacdo aos ganhos genéticos,
reducdo dos custos para obtencdo de novas cultivares e, consequentemente, aumento da
disponibilidade de novas e diversificadas cultivares recomendadas as regides agricolas.

Considerando a relevancia da cultura da soja em todo territorio nacional, a crescente
demanda por novas cultivares e o potencial das novas técnicas e ferramentas no melhoramento
de plantas, o objetivo do presente trabalho consistiu em estudar a correlacdo entre a predicédo
dos cruzamentos com o real potencial produtivo de progénies de soja convencionais por meio
do (Breeding Value), visando verificar a eficacia do uso desta metodologia em obter progénies

com alto potencial produtivo para as regides sojicolas do Brasil.
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2 REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 A cultura da soja e expansdo no Brasil

A soja € uma espécie autégama, herbacea, anual, ereta e com porte variavel, pertencente
aclasse das Dicotiledéneas, familia Fabaceae, género Glycine, subgénero Soja, sendo a espéecie
cultivada [Glycine max (L). Merrill], se diferenciando de outras espécies semelhantes pela
presenca de pubescéncia nas hastes e vagens (CHUANG e SHING, 2008).

Nos seus primdrdios a soja era de habito rasteiro, sendo encontrada na costa leste da
Asia, principalmente na China. Sua evolugdo ocorreu de plantas oriundas de cruzamentos
naturais entre duas espécies de soja selvagem, que foram domesticadas e melhoradas por
cientistas da antiga China (EMBRAPA - EMPRESA BRASILEIRA DE PESQUISA
AGROPECUARIA, 2022). Originaria de clima temperado, com ampla adaptacio aos climas
subtropicais e tropicais (SEDIYAMA et al.,, 2005), ¢ uma leguminosa anual cultivada
comercialmente em mais de 35 paises, nas mais diversas condicdes edafoclimaticas (BOREM
et al., 2009). E considerada uma das culturas mais antigas do mundo (BEZERRA et al., 2015).

De acordo com Sediyama et al., (1989) e Yuyama (1991), fatores ambientais como
fotoperiodo, temperatura, radiacdo solar, vento, umidade, fertilidade do solo, época de
semeadura e densidade de plantas, podem afetar diretamente a altura da planta, o grau de
acamamento, produtividade e, consequentemente, influenciar na manifestacdo do méaximo
potencial genético de uma cultivar.

A soja é classificada como planta de dia curto (noites longas), mas existe uma ampla
variabilidade genética de resposta as exigéncias fotoperiddicas. As cultivares convencionais, na
grande maioria, sdo altamente sensiveis a mudancas entre latitudes ou datas de semeadura
devido as suas respostas as variacdes no fotoperiodo (HARTWIG e KIIHL, 1979). O uso da
caracteristica periodo juvenil longo foi a solugédo encontrada por alguns melhoristas de soja para
retardar o florescimento em condicdes de dias curtos (HARTWIG e KIIHL, 1979; KIIHL et al.,
1985; KIIHL e GARCIA, 1989).

A cultura de soja é a mais importante oleaginosa a nivel mundial e sua composicao
apresenta altos teores de 6leo e proteina. E a cultura anual mais relevante do cenéario agricola
brasileiro, configurando-se como a commodity de maior importancia econémica do Brasil
(SILVA et al.,2017).

No Brasil, Gustavo D'Utra efetuou o primeiro cultivo em 1882, tentativa que fracassou

posto que o material genético, desenvolvido para climas frios ou temperados, ndo se adaptou as
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condigOes da Bahia (GAZZONI, 2018). Em Séao Paulo, foi cultivada pela primeira vez por
Daffert, em 1892, no Instituto Agronémico de Campinas - IAC (CAMARA, 1998).

Ainda segundo Gazzoni (2018), o cerne do problema estava na inducéo floral da soja,
determinada pelo comprimento do dia (fotoperiodo), uma caracteristica controlada
geneticamente. Foi somente apds os cientistas introduzirem o atributo de periodo juvenil longo
gue a soja conseguiu se expandir com seguranc¢a para as outras regides. Durante o periodo
juvenil, a planta de soja ndo floresce, mesmo que as condigdes de fotoperiodo estejam presentes.
S6 assim € possivel que a planta cresca e se desenvolva, forme biomassa em volume adequado
e expresse altos rendimentos. Essa descoberta representou uma quebra de paradigma em escala
global, pois nunca havia sido possivel cultivar soja com sucesso, em regides tropicais.

Os primeiros cultivos comerciais foram conduzidos na regido sul e, a partir dessa regiéo,
desde a década de 1970, as lavouras de soja vém se expandindo no Cerrado brasileiro,
ocupando, atualmente, areas do sul ao norte. O sucesso e a expansao da soja no Brasil devem-
se a diversos fatores, entre eles o melhoramento genético da espécie, com o desenvolvimento
de cultivares mais produtivas, adaptadas e resistentes a diversas doencas (SILVA et al., 2017).

A adaptacdo de diferentes cultivares a determinadas regiGes depende, além das
exigéncias hidricas e térmicas, de sua exigéncia fotoperiodica. A sensibilidade ao fotoperiodo
é caracteristica variavel entre cultivares, ou seja, cada cultivar possui seu fotoperiodo critico,
acima do qual o florescimento é atrasado (EMBRAPA, 2011).

Entre as indmeras culturas socioeconémicas cultivadas no Brasil, a soja merece
destaque, podendo ser usada tanto para alimentacdo humana e animal direta ou indiretamente,
bem como para industrializacdo. Além de sua importancia na seguranca alimentar, destaca-se
também por impulsionar o desenvolvimento regional onde € cultivada, uma vez que, possui
uma ampla cadeia produtiva interrelacionada.

Com a ampliacdo do conhecimento técnico, desenvolvimento de novos cultivares,
avancos tecnoldgicos, manejo adequado, entre outros fatores, foi possivel alavancar a
agricultura nacional, tornando o Brasil um dos maiores produtores mundiais de alimentos,
especialmente da cultura da soja.

A grande importancia da soja na agricultura brasileira esta relacionada em parte pelas
condigdes climaticas favoraveis e pelo bom manejo do solo e, particularmente pelo alto nimero
de cultivares melhoradas. Este nUmero vem aumentando a cada ano, com cultivares novas e
mais produtivas, resistentes a patégenos e com grande expansao e consolida¢do em novas areas
de cultivo. (EMBRAPA, 2006).
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A soja representou 47,6% da producdo total de grdos do Pais na safra 2021/2022
(CONAB - COMPANHIA NACIONAL DE ABASTECIMENTO, 2022). Segundo Hirakuri
(2020), o cultivo da soja esta concentrado nas regides Sul e Centro-Oeste, que possuem 0s Cinco
estados maiores produtores nacionais da cultura, Mato Grosso, Parand, Rio Grande do Sul,
Goias e Mato Grosso do Sul.

Embora os incrementos de &rea e producdo nas regides Centro-Oeste e Sul sejam 0s
mais significativos em valores absolutos, quando se considera as taxas de crescimento, verifica-
se um avanco significativo de area e producdo nas regides Norte (16,4% e 17,5% a.a.) e
Nordeste (7,1% e 8,8% a.a.). Isso ocorreu, sobretudo, em funcdo do crescimento da sojicultura
na Regido do MATOPIBA (acrdbnimo que denomina a regido que se estende por territorios de
quatro estados do Brasil, formado com as primeiras silabas dos nomes dessas unidades
federativas: Maranhdo, Tocantins, Piaui e Bahia) e no Pard, que possuem areas significativas
com condi¢es favoraveis a expansao da fronteira agricola, notadamente em areas de pastagens
degradadas (HIRAKURI et al., 2018). Além disso, ressalta-se que essas regides também
tiveram evolucdo destacada na produtividade, que ja sdo similares aos valores alcancados por
grandes produtores nacionais, tal como o Mato Grosso, em condi¢cdes edafoclimaticas
favoréaveis (HIRAKURI, 2020).

Dados da CONAB (2022), apresentam que a area plantada com soja na safra 2021/2022
foi de 40,9 milhdes de hectares, com producdo em torno de 124,2 milhdes de toneladas que,
mesmo com perdas na producédo causada pelo déficit hidrico na regido sul, permitiu ao Brasil a
posicao de maior produtor mundial.

Com a expansdo da cultura da soja para novas fronteiras agricolas, faz-se necessario o
desenvolvimento de novas cultivares, adaptadas as condic¢des locais, com bons atributos
agrondmicos e com alto rendimento produtivo.

Embora diversos programas de melhoramento estédo focando seus esforcos para atender
essa nova e crescente demanda, em muitos casos, ha uma grande morosidade e onerosidade
para gerar novas cultivares de soja, uma vez que, Sa0 necessarios varios anos de pesquisa para
se desenvolver germoplasma adaptado, visto que, nem sempre é possivel incorporar um
germoplasma ja existente numa regido em outra regido agricola. Além disso, ha a necessidade
de ensaios experimentais durante varios anos em diversos ambientes (microrregides) para se
obter confiabilidade do potencial genético deste germoplasma.

As condicdes de riscos e incertezas na agricultura sdo elevadas e, para administra-las,
cabe ao produtor rural tomar decisGes baseadas em informacdes técnicas e econdmicas. Dentre

as diversas praticas culturais, a utilizagdo de gendtipos adaptados ao local de cultivo € de



19

extrema importancia, por determinarem melhor aproveitamento de fatores abidticos como agua,
luz e nutrientes, para que a cultura possa expressar todo o seu potencial (ARGENTA et al.,
2001).

Como mencionam Kaster e Farias (2012), em razdo da sensibilidade da soja ao
fotoperiodo, a adaptabilidade de cada cultivar varia com a latitude, ou seja, & medida que o seu
cultivo se desloca em direcdo ao sul ou ao norte, portanto, cada cultivar tem uma faixa limitada
de adaptacdo em funcdo do seu grupo de maturidade, havendo grupos de maturidade
predominantes em cada regido com maior possibilidade de adaptacéo.

As normas da Coordenagdo de Sementes e Mudas, do Ministério da Agricultura,
Pecuéria e Abastecimento (CSM/MAPA), para a inscricdo de cultivares de soja no Registro
Nacional de Cultivares (RNC), preveem a realizacdo de ensaios em pelo menos um local por
regido edafoclimatica, durante dois anos (KASTER e FARIAS, 2012).

Ainda segundo Kaster e Farias (2012), alteracfes importantes nos perfis genéticos das
cultivares introduzidas nos ultimos anos no mercado brasileiro e das progénies atualmente em
desenvolvimento recomendavam uma nova revisdo no modelo de avaliacdo regional das
progeénies e cultivares para fins de registro e de zoneamento agricola.

Considerando a diversidade de ecossistemas, tipos de solo e clima (latitude e altitude)
do Pais, a EMBRAPA Soja apresentou ao MAPA uma proposta de regionalizacdo dos testes de
VCU (Valor de Cultivo e Uso) e de indicacdo de cultivares de soja para o Brasil.
Posteriormente, pesquisadores de diversas instituicdes ofereceram subsidios para o
aprimoramento da proposta, resultando neste modelo aprovado pelo MAPA (3% Aproximacao).
Foram estabelecidas cinco (5) Macrorregides Sojicolas (MRS) e vinte (20) Regibes
Edafoclimaticas (RECs) distintas para pesquisa e indicacao de cultivares, sendo as RECs 101,
102, 103 e 104 correspondentes a MRS 1, RECs 201, 202, 203 e 204 correspondentes a MRS
2, RECs 301, 302, 303 e 304 correspondentes a MRS 3, RECs 401, 402, 403, 404 e 405
correspondentes a MRS 4 e RECs 501, 502 e 503 correspondentes a MRS 5, conforme
apresentado na Figura 1. O objetivo é que os obtentores indiquem as respectivas cultivares
segundo as MRS e RECs (BROGIN et al., 2013).
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Figura 1 — Macrorregides sojicolas do Brasil (MRS) e regibes edafocliméticas (RECs) — 32
Aproximacéo

Regides Sojicolas

Legenda
Macromregado 1 Regides Ecafodimascas 101, 102, 103 @ 104
Macromregido 2 Regides Edafodimaticas 201, 202, 203 ¢ 204
Macrosregilo 3: Regides Edafocimabcas 301, 302, 303 ¢ 304

Macromegudo 4. Regides Ecafocimancas 401, 402, 403,404 & 405
Macromegido 5. Regides Ecafocimancas 501, 502 @ 503

Fonte: KASTER; FARIAS, (2012).

2.2  Melhoramento genético da soja

O melhoramento genético possui uma contribuicdo primordial para o aumento da
produtividade por area e da producdo total da soja, além de possibilitar a dispersdo da
exploracdo da cultura em grande parte do territorio nacional, impulsionando inovacdes
tecnologicas, contribuindo com a segurancga alimentar e no desenvolvimento socioecondmico
de forma direta e indireta.

O objetivo principal do melhoramento de plantas ¢ aumentar o rendimento, a
produtividade, a adaptacdo e a qualidade das safras, a0 mesmo tempo em que otimiza o uso de
recursos (ALLARD, 1960). Por meio do melhoramento de plantas modificamos o ciclo, o
habito de crescimento, a eficiéncia de fotossintese, a rusticidade de raizes e a rea¢do a doencas,
sendo estas, caracteristicas que agregam maior estabilidade na producdo de uma espécie
(ARANTES et al., 1999).
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Os programas de melhoramento genético de soja, comumente, sdo constituidos de
quatro partes, sendo elas a escolha dos parentais, 0s cruzamentos e a obtencdo de gendtipos
segregantes, o avanco das geracBes por meio de autofecundagdes naturais, o teste de
desempenho agrondmico e selecdo de linhagens experimentais (MUNIZ, 2007).

O ganho genético no melhoramento de plantas é realizado por meio da sele¢do das
melhores combinacBes genéticas entre os gendtipos (FEHR, 1987). Portanto, a probabilidade
de sucesso de um programa de melhoramento esta intimamente ligada a uma criteriosa selecédo
de genitores (OLIVEIRA, 1999). O progresso no melhoramento de plantas é dependente da
habilidade em selecionar gendtipos superiores, dentro de progénies homozigotas e
heterozigotas oriundas de cruzamentos entre genitores divergentes. As populages de
melhoramento sdo de tamanho finito e diferentes processos seletivos sdo adotados para que o
gendtipo superior seja obtido (FEHR, 1993).

O passo principal no melhoramento genético é a selecdo, e o melhoramento
convencional é baseado na sele¢do fenotipica. Os melhoristas escolhnem uma boa prole usando
sua experiéncia e os fendtipos observados das culturas, de modo a alcancar o melhoramento
genético das caracteristicas-alvo (WANG, et al., 2018).

A escolha de genitores poderd ser feita por observacbes do bom desempenho dos
gendtipos em condi¢Oes naturais de campo por meio de ensaios de competicdo. Essa analise
consiste na observacdo das médias, obtidas a partir de informacdes de parcelas experimentais,
de varios individuos, recomendando-se as mais promissoras. Outra forma de escolha seria a
analise do histérico dos gendtipos como pais, vendo se frequentemente originam uma prole
com alto desempenho (CHAGAS, 2018).

Os cruzamentos realizados para langar novo cultivar podem envolver genitores mais
préximos ou mais distantes geneticamente que formam, nessa ordem, populacdes segregantes
com baixa e alta variancia genética (CHAGAS, 2018). As populacGes segregantes com baixa
variancia genética sdo usadas quando se deseja a maximizagdo dos ganhos genéticos, enquanto
as com alta variancia sdo usadas quando se deseja ampliar a possibilidade de manifestacéo de
individuos de alta performance na populacio (BOREM e MIRANDA, 2013).

Geralmente, as progénies parentais de alto rendimento sdo cruzadas para garantir um
alto desempenho médio da progénie. Para identificar a progénie superior, garantir ganho
genético no proximo ciclo de selecdo e para manter o ganho de selecdo em longo prazo, €
importante que o cruzamento também gere uma alta variancia genética (LEHERMEIER et al.,

2017). A eficiéncia no uso da variabilidade genética, existente ou criada, aumenta quando
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devidamente explorada e analisada (DALLASTRA et al., 2014). Assim, se faz necessario o
entendimento do germoplasma disponivel para o direcionamento dos cruzamentos.

Embora seja crucial a correta escolha dos genitores, possivelmente este seja um dos
maiores dilemas dos melhoristas, pois muito pouco se foi elucidado sobre as bases cientificas
da selegdo de genitores (BOREM e MIRANDA, 2013).

O objetivo de se cruzarem genitores em espécies autbgamas, como a soja, € a obtengéo
de gendtipos superiores (transgressivos) em populacdes avancadas e linhagens de alto
desempenho ao final do programa. Para tanto, almeja-se obter uma populacao segregante com
alta frequéncia de alelos favoraveis, mas com baixa variacdo genética para os l6cus contendo
alelos favordveis na populagdo original (FUMES, 2013). Desta forma, a obtencdo de
segregantes transgressivos € dependente do nimero de alelos favoraveis contrastantes entre 0s
genitores, da probabilidade de fixacdo dos alelos em um Unico bloco génico, da contribuicao
relativa dos alelos desejaveis dos genitores e das diferencas genéticas necessarias para que a
distincdo e selecdo da planta superior seja praticavel (ISLEIB, 1999).

Em espécies autbgamas, o bom desempenho per se do hibrido ndo necessariamente
proporcionara uma populacéo segregante promissora. O cruzamento de genitores com grande
dissimilaridade genética tende a resultar em hibridos com muitos l6cus em heterozigose que,
devido aos efeitos de desvio de dominancia, proporciona elevado valor fenotipico. Entretanto,
nas geracdes subsequentes até a formacao de linhagens, a segregacdo dos I6cus pode resultar
no estabelecimento de poucas ou nenhumas combinacdes alélicas superiores as dos pais
(transgressivos). Desta forma, visando a obtencao de linhagens superiores, os efeitos de desvio
de dominancia atuam como agente perturbador na selecdo fenotipica, dificultando o
estabelecimento das melhores populacfes segregantes ainda na geracéo F1 (TESSELE, 2017).

Nos programas de melhoramento, um nimero muito grande de populacbes é gerado
anualmente para avaliacdo, porém, somente algumas dessas tém potencial para gerar genotipos
superiores que possivelmente poderéo ser liberados como novos cultivares. Populagdes com
alta variabilidade genética, em geral, possuem uma maior probabilidade de possuir tais
genotipos superiores, do que populagcdes com baixa variabilidade genética. Contudo, até se
atingir o ponto para determinar se uma populacéo tem potencial de gerar genotipos superiores,
parte dos recursos financeiros e humanos disponiveis para o programa ja foram consumidos na
sua obtencéo e avaliagdo (COLOMBARI FILHO, 2009).

Os melhoristas de plantas tém a sua disposicdo diferentes metodos de melhoramento,
desde os mais simples e rapidos como a selecdo massal, até aqueles mais elaborados e

dindmicos baseados no melhoramento populacional. Esses métodos s&o 0s que garantem o
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sucesso de esquemas como a selegdo recorrente, em que 0s genotipos com desempenho superior
séo selecionados e recombinados dentro de sua respectiva populagdo. Portanto, o melhoramento
populacional torna-se Util aos programas de melhoramento, por possibilitar a manutencéo da
variabilidade genética nas populacdes e o deslocamento da média do carater no sentido
desejado, devido ao continuo aumento da frequéncia de alelos favoraveis na populagdo
(RAMALHO et al., 2012).

Ganhos genéticos significativos tém sido obtidos no melhoramento populacional de
vérias espécies por meio de selecdo recorrente (RAMALHO et al., 2012; MORAIS JUNIOR,
2013). Porém, o tempo necessario para conducdo das populacdes elevam os custos de avaliagéo,
limitando o processo de selecdo e impactado nas estratégias adotadas, principalmente ao se
considerar o elevado nimero de genotipos, a baixa pressdo de selecdo e o reduzido numero de
repeticdes, tipicos dos programas de melhoramento populacional (MORAIS JUNIOR, 2013).

A medida que o melhoramento de plantas foi se tornando um negdcio, a otimizag&o do
uso de recursos fisicos, humanos e financeiros, aliados a manutencdo de um constante aumento
produtivo e a melhoria de caracteristicas de interesse das plantas se tornou uma necessidade.
Desta forma, o melhoramento passou a empregar, cada vez mais, novas ferramentas
tecnoldgicas que aumentam a eficiéncia e reduzem gastos e tempo para o lancamento de uma
cultivar promissora (TESSELE, 2017).

2.3 Modelos preditivos no melhoramento de plantas

Na agricultura moderna novos desafios tém surgido e os programas de melhoramento
genético tém buscado, ao longo dos anos, estratégias eficientes para selecdo de gendtipos que
apresentem desempenho superior. A dificuldade de melhorar populagdes para os caracteres
quantitativos como producdo de grdos é reconhecida e tem exigido o uso de métodos de
melhoramento que permitam a manutencao da variabilidade genética, para continuos ganhos de
selecdo e aumento da probabilidade de selecdo de genotipos com maior numero de alelos
favoraveis (BERNARDO, 2002).

A genética quantitativa classica fundada por Fisher (1918) focava no valor genético. No
entanto, o valor genético é de valor minimo para os melhoristas de plantas, pois estes estdo
muito mais interessados no valor genotipico do que no valor genético. O valor genotipico é o
do proprio candidato, enquanto o valor genético é refletido pela média da progénie do candidato

quando ele é cruzado com individuos aleatorios.
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Battenfield et al., (2016), descrevem que a melhoria simultanea de varias caracteristicas
pode ser alcangada selecionando linhagens de progénie superiores com base em seus valores
genéticos gendmicos estimados (BV) para todas as caracteristicas de interesse, especialmente
quando isso é feito nos estagios iniciais do processo de selecdo. O sucesso de um programa de
melhoramento genético depende da acurdcia da predi¢do do valor genético (BV) a partir de
valores fenotipicos (HEFFNER et al., 2009).

O melhoramento de plantas na década de 2020 € marcadamente diferente do
melhoramento de plantas nas décadas anteriores e algumas das abordagens de genética
quantitativa mais antigas podem ter se tornado irrelevantes (BERNARDO, 2020). A sele¢éo de
bons genitores é a chave para o sucesso no melhoramento de plantas, assim, individuos usados
como futuros genitores séo selecionados em primeiro lugar com base em seu valor genotipico
superior como individuos (BERNARDO, 2020).

Para a estimacdo do BV, podem ser utilizados dados fenotipicos, dados genotipicos ou
ambos, a depender do modelo estatistico adotado, da cultura que estd sendo trabalhada, da
quantidade e qualidade dos dados fenotipicos dos genotipos disponiveis e do objetivo final a
ser alcancado. Um exemplo disso sao 0s recentes avancos na sele¢do gendmica que permitiram
a incorporacgdo de informacdes genéticas por meio de dados moleculares.

O desenvolvimento de procedimentos estatisticos elaborados e completos que podem
usar diversas informacfes simultaneamente nas analises, tal como modelos mistos, vem
aportando consideravelmente nos processos seletivos no melhoramento de plantas e otimizando
0 uso de meétodos preditivos.

A selecdo genética tem sido praticada pelo procedimento BLUP, usando dados
fenotipicos avaliados a campo. Uma primeira proposicao realizada para aumentar a eficiéncia
desse procedimento, baseado em dados fenotipicos, foi a selecdo auxiliada por marcadores
moleculares (MAS), a qual, usa simultaneamente dados fenotipicos e moleculares. Jarquin et
al., (2014) descrevem que a MAS vem desempenhado papel importante no melhoramento da
soja, particularmente para caracteristicas que sao dificeis de avaliar fenotipicamente, como a
resisténcia ao nematoide de cisto da soja (Heterodera glycine) e rendimento de grdos, porém,
para este Ultimo, ha grande dificuldade de se identificar QTL (Quantitative trait loci) com
grandes efeitos, mesmo em diferentes origens genéticas.

Posteriormente, foi proposto um novo método de selecdo denominado selecdo gendmica
ampla (genome wide selection — GWS), o qual apresenta alta acurécia seletiva para a selecéo
baseada exclusivamente em marcadores, apos terem seus efeitos genéticos estimados a partir

de dados fenotipicos em uma amostra da populacao de selecdo (RESENDE et al., 2008).
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Assim, como ferramenta-suporte aos programas de melhoramento genético, as técnicas
baseadas na utilizacdo de marcadores moleculares surgiram para agregar informacdes a etapa
de selecdo de gendtipos superiores, permitindo estudar com maior facilidade as regides que
influenciam a expressdo desses caracteres e respectivos locus (QTL) (MORAIS JUNIOR,
2013).

H& uma diferenca basica na predicdo de valores genéticos tradicionais e na predicéo de
valores genéticos gendémicos. Nos primeiros, informacdes fenotipicas sdo utilizadas visando
inferéncias sobre os efeitos dos gendtipos dos individuos e, nos ultimos, informacdes
genotipicas (gendtipos para os alelos marcadores) sdo usadas visando as inferéncias sobre 0s
valores fenotipicos futuros (ou valores genéticos gendmicos preditos) dos individuos. Em
outras palavras, os métodos tradicionais usam o fenotipo para inferir sobre o efeito do genétipo
e a GWS usa o gendtipo, com efeito genético pré-estimado em uma amostra da populacéo, para
inferir sobre o fenotipo a ser expresso nos candidatos a selecdo (RESENDE et al., 2008).

Com relagdo ao impacto da herdabilidade das caracteristicas sobre sele¢do, estudos tem
demonstrado que os modelos preditivos funcionam relativamente bem, mesmo para
caracteristicas de baixa herdabilidade. Grattapaglia e Resende (2011), demonstraram que a
acuréacia aumentou apenas 10-20% a medida que a herdabilidade aumentou de 0,2 para 0,6,
independentemente do tamanho da populagéo.

Os caracteres quantitativos de interesse agrondémico sao, em sua maioria, resultantes da
acdo conjunta de varios genes, o que implica em forte influéncia ambiental na expressao
fenotipica. Assim, metodologias que auxiliem os melhoristas a identificar, sob um conjunto de
dados, melhores genotipos sob influéncia da interagdo gen6tipo x ambiente (GXE) tendem a ser
cada vez mais incorporadas a rotina dos programas de melhoramentos de plantas.

Uma outra forma de se realizar estudos genéticos é pelo uso de dados simulados, que
podem ser obtidos em um curto periodo de tempo sem os custos de implantacdo e conducéo de
experimentos. (CHAGAS, 2018). Esse fator estimula o uso de modelos preditivos, uma vez
que, torna-se ferramenta importante aos melhoristas na defini¢do de possiveis cruzamentos.

O uso da predi¢do genémica para identificar possiveis combinacdes parentais podem
ajudar a melhorar a taxa de ganho genético, permitindo que os melhoristas confiem em tais
predi¢cdes para produzir um conjunto superior de cruzamentos. De fato, um ndmero quase
infinito de cruzamentos pode ser avaliado in silico, sem a realizagdo de qualquer trabalho de
campo, e somente aqueles com os valores preditos mais favoraveis nas caracteristicas-chave
alvo poderia ser executados. Em uma situacdo ideal, o ganho genético multicaracteristico pode

ainda ser maximizado pela selecdo de cruzamentos com melhores chances de segregacao
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transgressiva devido a grande variancia da progénie e baixa correlacdo genética dentro da
progénie entre as caracteristicas alvo (JEAN et al., 2021).

Como descreve Valente (2010), com os avangos computacionais, a grande demanda de
processamento exigida nas analises de modelos mistos deixa de ser um problema, sendo
atualmente as predi¢des dos efeitos aleatdrios facilmente obtidas com o uso do BLUP.

O uso de ferramentas flexiveis que permitam analisar dados desbalanceados, genética e
estatisticamente, com a utilizacdo de modelos mistos é essencial no melhoramento de plantas
(FRITSCHE-NETO et al., 2010). E comum, nos programas de melhoramento haver diferencas
significativas no ndmero de individuos de um determinado pedigree em compara¢do com
outros, fato este que deve ser observado pelo melhorista ao se utilizar metodologias que
analisam ndo somente o valor individual dos individuos, mas sim, o valor coletivo dos
individuos de um determinado pedigree, visto que, esse desbalanceamento pode resultar em
falsas interpretagdes e julgamentos quanto ao seu potencial genético e produtivo.

Modelos mistos apresentam tanto efeitos fixos, relacionados a populacéo toda ou algum
nivel repetido em fatores de experimento, quanto efeitos aleatorios, associados a unidades de
experimentos escolhidas aleatoriamente na populacdo (CAREY e WANG, 2001).

O BLUP € um método de predicdo dos efeitos aleatérios do modelo com base nos
componentes de variancia obtidos por meio do método méxima verossimilhanca restrita
(REML). A eficiéncia do REML\BLUP pode ser incrementada por meio da incorporagéo de
matrizes de parentesco gendmico nos modelos de selecdo genémica, uma vez que os efeitos
genéticos gendmicos aditivos dos individuos avaliados constituem os componentes aleatorios
dos modelos mistos abordados (SANTQOS, 2016).

O procedimento BLUP permite a utilizacdo de todos os efeitos (fixos e aleatérios) do
modelo estatistico, da covariancia genética entre os individuos ou genitores em avaliacdo,
pondera aqueles gen6tipos com desigual nimero de observacfes na mesma ou em diferentes
geragdes e, assim, maximizar a acurécia, a qual depende basicamente da proporcao entre a
variacdo residual média e a variacdo genotipica, sendo que a variacao residual média depende
do namero de repeticdes (CAVALCANTI e RESENDE, 2012).

O BLUP maximiza a confiabilidade das comparagdes entre gendtipos, ao considerar ndo
apenas o desempenho per se do individuo, mas também sua ancestralidade, e permite lidar com
0 montante de dados disponiveis, sem comprometer o ordenamento de individuos quanto ao
carater observado, pelo fato de um ou outro genétipo ter sido avaliado mais extensivamente
(SANTOS, 2016).
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O BLUP tornou-se 0 método mais utilizado para avaliagdo genética em animais e
culturas perenes e com grande potencial em culturas anuais (VIANA et al., 2010).

O desenvolvimento de novas cultivares e a recomendacédo de novas variedades exigem
um conjunto maior de gendtipos candidatos para que a selecdo seja realizada, portanto busca-
se estimar os valores genotipicos (PIEPHO et al., 2008).

Modelos preditivos tem ganhado cada vez mais espaco nos programas de melhoramento
de plantas e, para a soja, ndo é diferente. Em um programa de melhoramento relativamente bem
estruturado, ha abundante quantidade de linhagens disponiveis e passiveis de serem utilizadas
como genitores, resultando assim, em inimeras possibilidades cruzamentos, o que por um lado
é extremamente favoravel, pois permite ao melhorista explorar a0 méaximo a variabilidade
genética existe ou criada.

Contudo, os elevados custos para implantacdo e/ou manutencdo destes programas de
melhoramento torna impraticavel a execucdo de todas estas possibilidades, sendo necessério,
limitar aum namero eficiente e economicamente sustentavel. Assim, a predicdo de cruzamentos
visa atender a esse objetivo, amparando o melhorista na escolha assertiva dos melhores
genitores e cruzamentos entre estes, a fim de gerar populacbes segregantes que permitam obter
progénies com maior potencial produtivo, evitando o dispéndio de tempo e recursos, que Sao
finitos. Embora as etapas seguintes de experimentacdo continuem sendo necessarias para
explorar a adaptabilidade, estabilidades e potencial produtivo das progénies nas diversas MRS,
a eficiéncia seletiva tende a ser maior, uma vez que, a predi¢cdo direciona 0s cruzamentos com

maiores aptiddes.

2.4 Analise de correlacdo e regressao

Analise de correlacdo € utilizada para estudar o comportamento conjunto de duas
variaveis quantitativas distintas, ou, em outras palavras, medir o grau de associacdo entre duas
variaveis aleatorias X e Y (PETERNELLI, 2004). Ainda, Henriques (2011), descreve que a
andlise de correlagdo estuda o relacionamento entre uma varidvel dependente e outras variaveis
independentes.

Na interpretacdo de correlacdes, trés aspectos devem ser considerados: a magnitude, a
direcdo e a significancia. Estimativas de coeficiente de correlagdes positivas indicam a
tendéncia de uma varidvel aumentar quando a outra aumenta, correlagbes negativas indicam

tendéncia de uma variavel aumentar enquanto a outra diminui (NOGUEIRA et al., 2012).
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As andlises de correlacbes entre as variaveis podem também ser expressas
graficamente, o que permite inferir a magnitude do relacionamento estabelecido entre as
variaveis, bem como, considerar o grau de correlacdo expresso entre as variaveis, de modo que,
no diagrama de dispersédo, quanto mais proximos da reta os pontos de relacionamento estiverem,
maior sera a correlacdo entre as variaveis. Além disso, se a inclinagdo da reta se apresentar
positiva, ela representa que a correlacdo entre as variaveis é positiva e que os fendbmenos variam
no mesmo sentido. Caso contrario, o0 comportamento das variaveis é considerado inversa
(HENRIQUES, 2011).

A andlise de regressao consiste na realizacdo de uma andlise estatistica com o objetivo
de verificar a existéncia de uma relacdo funcional entre uma variavel dependente com uma ou
mais variaveis independentes. Em outras palavras consiste na obtencdo de uma equacdo que
tenta explicar a variacdo da variavel dependente pela variacdo do(s) nivel(is) da(s) variavel(is)
independente(s) (PETERNELLLI, 2004).

O modelo de regressao linear pode ser simples, formado por uma variavel independente,
ou maultiplo, formado por duas ou mais variaveis independentes (SANTOS, 2016).

Para tentar estabelecer uma equacao que representa o fenbmeno em estudo pode-se
apresentar graficamente na forma de diagrama de dispersao, para verificar como se comportam
os valores da variavel dependente (Y) em fungdo da variacdo da variavel independente (X).
Contudo, pode-se verificar que os pontos do diagrama de dispersdo, ndo véo se ajustar
perfeitamente a curva do modelo matematico proposto. Havera na maior parte dos pontos, uma
distancia entre os pontos do diagrama e a curva do modelo matematico. Isto acontece, devido
ao fato do fendmeno que esta em estudo, ndo ser um fendmeno matematico e sim um fenémeno
que esté sujeito a influéncias que acontecem ao acaso. Assim, 0 objetivo da regressao é obter
um modelo matematico que melhor se ajuste aos valores observados de Y em funcdo da
variacdo dos niveis da variavel X (PETERNELLI, 2004).

Quando esse relacionamento acontece na relacdo de uma variavel para outra, da-se o
nome de regressdo linear simples. A razdo entre a variacdo explicada e a variacéo total informa
a porcentagem da variacdo total que é explicada pelo modelo de regressdo. A esse resultado
atribui-se 0 nome de coeficiente de determinagédo (R?) (SANTOS, 2016).

A raiz quadrada do coeficiente de determinacdo corresponde ao coeficiente de
correlagéo (r). O valor desse coeficiente deve variar entre 0 e 1. Se for igual a um ha uma
indicacdo de que uma associacéo linear perfeita aconteceu e que a variavel independente pode

ser, portanto, expressa como uma combinacdo linear das variaveis independentes. E se esse
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valor for igual a zero, significa que ndo hd nenhuma relagdo linear entre as varidveis
(HENRIQUES, 2011).
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3 MATERIAL E METODOS

3.1  Escolha de genitores

Foram utilizados genotipos de soja convencionais (nhdo OGM - Organismos
Geneticamente Modificados) pertencentes ao banco de germoplasma privado da empresa GDM
Genética do Brasil S.A, onde a variabilidade genética para caracteres fisioldgicos, morfolégicos
e agronémicos é ampla.

A escolha por genotipos de soja convencionais ocorreu pelo fato de ser possivel isolar
o efeito dos genes de transgenia sobre o resultado das analises, visto que, ao se utilizar OGMs
nos cruzamentos, na geracdo e selecdo de progénies, os efeitos benéficos da resisténcia a
herbicidas e pragas poderiam superestimar o comportamento per se dos gendtipos quando
comparados com gendtipos convencionais, que ndo possuem tais genes.

Foram selecionados 481 gendtipos de soja para serem utilizados como genitores na
predicdo de cruzamentos, contemplando e abrangendo todas as Macrorregides Sojicolas (MRS)
e Regides Edafoclimaticas (RECs), conforme descrito anteriormente e apresentado
detalhadamente na Figura 1, sendo, 31 gendtipos pertencentes ao programa de melhoramento
denominado M1, que faz referéncia a MRS 1; 120 geno6tipos pertencentes ao programa de
melhoramento denominado M2 que faz referéncia a MRS 2; 118 gendtipos pertencentes ao
programa de melhoramento denominado M3 que faz referéncia a MRS 3; 176 genotipos
pertencentes ao programa de melhoramento denominado M4 que faz referéncia a MRS 4 e 36
genotipos pertencentes ao programa de melhoramento denominado M5 que faz referéncia a
MRS 5.

A diferenca de proporcao no nimero de genotipos selecionados é devido a magnitude
de cada um dos programas de melhoramento, relativamente proporcional em relacdo ao
tamanho da area cultivada (em milhdes de hectares) na respectiva MRS. Ainda, cada programa
de melhoramento possui um historico diferente do seu inicio de atividade até o presente
momento, especialmente em se tratando de desenvolvimento de genotipos convencionais, o que
podemos descrever como “maturidade dos programas”. Além disso, possuem focos diferentes
em virtude da necessidade de desenvolvimento de cultivares em cada MRS e respectivas REC.

Cada um destes 481 genotipos possui um banco de dados relacionado ao seu potencial
produtivo (YG em kg.ha?) ja testado em diversos ambientes (variando de um a 133 dados de

YG) por meio de ensaios experimentais durante as etapas no decorrer do seu desenvolvimento
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(durante os anos de 2015 a 2019), respectivamente nos programas de melhoramento. Estas
informacdes sdo fundamentais para a predi¢do de cruzamentos, uma vez que, tal metodologia
se utiliza destas informacdes para gerar 0s BVs, que por sua vez, serdo os valores de referéncia

para o ranking dos melhores cruzamentos preditos.
3.2 Predigo de cruzamentos

Conforme ja descrito, para que a predicédo seja efetiva, € necessario que, previamente, o
modelo preditivo dos BVs seja testado e validado por meio de populacdes de treinamento e
validacdo. Para ambos 0s casos, 0s modelos utilizados nesse estudo foram previamente
desenvolvidos e testados pela empresa GDM Genética do Brasil S.A no germoplasma do seu
programa de melhoramento de soja.

Utilizou-se o procedimento de modelos mistos REML\BLUP com pacote estatistico
ASReml-R (BUTLER et al., 2017) via Shiny no software R (R CORE TEAM, 2016) para
predizer os valores genéticos dos gendétipos (BV) e para realizar a predi¢do dos cruzamentos,

de acordo com o seguinte modelo:
YG BVijjy =+ G+ Ej + (GXE)j + T(E)j + eyji 1)

Onde u € a média geral, G; € o efeito fixo do i-ésimo gendtipo (i = 1, 2, ..., p), Ej €0
efeito aleatdrio do j-ésimo ambiente (combinacdo de local + ano safra + data de semeadura)
~N (0, 02); (G X E);; é o efeito aleatério de interagdo ~N (0, o4z) , T(E) ) € o efeito
aleatério do k-ésimo ensaio (trial) dentro do j-ésimo ambiente ~N(O, o7); e;jx; € O erro
experimental associado a unidade experimental do i-ésimo gendtipo no k-ésimo ensaio do j-
ésimo ambiente ~N(0, oZ;) com uma variancia o, diferente para cada ambiente e .

Devido as inumeras caracteristicas que diferenciam as RECs, todas as analises foram
realizadas considerando grupos de genotipos nas suas respectivas MRS, uma vez que, o modelo
utiliza-se de dados reais para realizar a predi¢cdo corretamente, impossibilitando, nesse caso,
predizer o comportamento de um gendétipo em outra MRS que ndo seja a de sua origem.

O resultado da predigdo de cruzamentos forneceu valores de BV para cada genotipo e
para cada combinagio de cruzamento em unidades médias de kg.ha*. Dessa forma, é possivel

facilmente visualizar genotipos e combinag6es de cruzamentos que podem gerar progénies com
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maior potencial produtivo. Apos essa etapa, procedeu-se entdo a execugdo dos cruzamentos de
acordo com a combinacdo de gendtipos sugerido pela predicdo de cruzamentos.

3.3  Cruzamentos, populacdes segregantes e progénies

No ano de 2019 foram realizados os cruzamentos bi-parentais, sendo que as populagdes
segregantes que deram origem as progénies utilizadas nesse estudo, foram originadas no Centro
de Pesquisa da empresa GDM Genética do Brasil S.A localizado na cidade de Porto Nacional-
TO.

Ainda em 2019, as populagdes F1 foram semeadas na cidade de Porto Nacional-TO para
avanco de geracgéo e obtencdo das sementes F as quais, apos sua colheita, foram enviadas aos
programas de melhoramento nos cinco Centros de Pesquisa da GDM Genética do Brasil S.A
sediados nas cidades de Passo Fundo-RS, Cambé-PR, Rio Verde-GO, Lucas do Rio Verde-MT
e Porto Nacional-TO, de acordo com o direcionamento dos cruzamentos para cada MRS e
objetivos de cada melhorista.

No ano agricola 2019/2020 as populacbes segregantes F. foram entdo semeadas
mecanicamente em ensaios experimentais denominados POP (populacdes segregantes) com
parcelas de quatro linhas de cinco metros de comprimento, espacadas de meio metro entre
linhas e entre parcelas (corredor), nos respectivos programas de melhoramento para obtencéo
de sementes F3. Assim 0 processo seletivo das melhores progénies, embora ainda com alto grau
de heterozigose, se iniciou na prépria regido de adaptacao.

Nestes ensaios, cada programa de melhoramento incluiu testemunhas (variedades
comerciais) de referéncias para que fosse possivel caracterizar inicialmente o grupo de
maturidade relativa (GM) de cada progénie, baseado nas observacdes fenotipicas comparativas
do GM das progénies com o GM das testemunhas, onde essa informacdo ja é estabelecida e
comprovada pelo obtentor que as desenvolveu, conforme descrito na Tabela 1. Estas mesmas

testemunhas foram utilizadas em todos os ensaios durante a conducéo deste trabalho.



Tabela 1 — Testemunhas utilizadas nos ensaios de POP, ensaios F3 e ensaios F4
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(Continua)
Nome comercial Nome de registro Marca comercial Obtentora GM  Tecnologia Programa de
# melhoramento
DUPONT DO BRASIL S/A - DIVISAO PIONEER IPRO
1 P95Y02 IPRO 95Y02IPRO PIONEER SEMENTES 47 M1
2 BMX RAIO IPRO 50152RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 51 IPRO M1
DUPONT DO BRASIL S/A - DIVISAO PIONEER RR
3 P95Y52 95Y52 PIONEER SEMENTES 51 M1
4 NS 5445 IPRO NS 5445 IPRO NIDERA SYNGENTA SEEDS LTDA. 55 IPRO M1
5 BMX ZEUS IPRO 55157RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 55 IPRO M1
6 DM57152RSF IPRO 57152RSF IPRO DONMARIO GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 57 IPRO M1
7 BMX DELTA IPRO 59160RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 59 IPRO M1
8 M5917IPRO M5917IPRO MONSOY D&PL BRASIL LTDA. 61 IPRO M1
9 M59471PRO M59471PRO MONSOY D&PL BRASIL LTDA. 62 IPRO M1
10 BS2606 IPRO BS2606 IPRO BASF D&PL BRASIL LTDA. 63 IPRO M1
1 NEOG610 IPRO NEOG610 IPRO NEOGEN GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 61 IPRO M2
2 BS2606 IPRO BS2606 IPRO BASF D&PL BRASIL LTDA. 62 IPRO M2
3 M6210IPRO M6210 IPRO MONSOY D&PL BRASIL LTDA. 62 IPRO M2
4 TMG7063 IPRO TMG7063 IPRO T™MG TMG TROPICAL MELHORAMENTO E GENETICA S.A. 63 IPRO M2
5 BMX GARRA IPRO 63164RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 63 IPRO M2
6 M6410IPRO M6410IPRO MONSOY D&PL BRASIL LTDA. 64 IPRO M2
BMX COMPACTA ) IPRO
7 IPRO 65165RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 65 M2
8 DM66168RSF IPRO 66168RSF IPRO DONMARIO GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 66 IPRO M2
9 NEO660 IPRO NEO660 IPRO NEOGEN GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 66 IPRO M2
10 BMX ICONE IPRO 68170RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 68 IPRO M2
1 AS3680 IPRO AS3680 IPRO AGROESTE D&PL BRASIL LTDA. 66 IPRO M3
2 68I169RSF IPRO 68169RSF IPRO DONMARIO GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 69 IPRO M3
3 NEO680 IPRO NEO680 IPRO NEOGEN GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 68 IPRO M3
4 CD2728IPRO CD2728IPRO COODETEC D&PL BRASIL LTDA. 69 IPRO M3
5 NEO710 IPRO NEO710 IPRO NEOGEN GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 71 IPRO M3
6 BMX FOCO IPRO T4177RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 72 IPRO M3
7 DM73175RSF IPRO 73175RSF IPRO DONMARIO GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 73 IPRO M3
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(Concluséo)

Programa de

Nome comercial Nome de registro Marca comercial Obtentora GM  Tecnologia
# melhoramento
8 BMX DESAFIO RR 8473 RSF BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 74 RR M3
9 BMX VORAZ IPRO 77179RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 75 IPRO M3
10 DM75174RSF IPRO 75174RSF IPRO DONMARIO GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 75 IPRO M3
1 BMX DESAFIO RR 8473RSF BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 74 RR M4
2 M77391PRO M77391PRO NIDERA D&PL BRASIL LTDA. 76 IPRO M4
3 77HO110 IPRO 77HO110 IPRO SEEDCORP HO GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 78 IPRO M4
4 DMT79I81RSF IPRO 79181RSF IPRO DONMARIO GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 78 IPRO M4
5 NS7901 NS7901 NIDERA SYNGENTA SEEDS LTDA. 79 RR M4
6 BMX OLIMPO IPRO  80I82RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 79 IPRO M4
7 BMX BONUS IPRO 8579RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 79 IPRO M4
8 NEO790 IPRO 0790 IPRO NEOGEN GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 79 IPRO M4
9 BMX EXTREMA IPRO 81I81RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 81 IPRO M4
10 Cz48B32 IPRO Cz48B32 IPRO BASF D&PL BRASIL LTDA. 84 IPRO M4
1 BMX BONUS IPRO 8579RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 79 IPRO M5
2 BMX OLIMPO IPRO  80182RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 80 IPRO M5
3 BMX EXTREMA IPRO  81I81RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 81 IPRO M5
4 DM82178RSF IPRO 82178RSF IPRO DONMARIO GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 82 IPRO M5
5 M8349 IPRO M8349IPRO MONSOY D&PL BRASIL LTDA. 83 IPRO M5
6 TMG2383 IPRO TMG2383 IPRO T™MG TMG TROPICAL MELHORAMENTO E GENETICA S.A. 83 IPRO M5
7 BMX DOMINIO IPRO  84I86RSF IPRO BRASMAX GDM GENETICA DO BRASIL S.A. 84 IPRO M5
8 SYN1687 IPRO SYN1687 IPRO SYNGENTA SYNGENTA SEEDS LTDA. 85 IPRO M5
9 M8644 IPRO M8644 IPRO MONSOY D&PL BRASIL LTDA. 86 IPRO M5
10 M8808 IPRO M8808 IPRO MONSOY D&PL BRASIL LTDA. 88 IPRO M5

Fonte: SRNC/CGSM/DSV/SDA/MAPA (2022).
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O manejo cultural em campo foi realizado seguindo as orientacfes técnicas apresentadas
pela EMBRAPA (2013). Na medida em que as populagdes segregantes atingiram os estadios
fenoldgicos ideais (FEHR e CAVINESS, 1977), iniciou-se a avaliacdo e selecdo de plantas
individuais, por meio de caracteristicas fenotipicas, dentro de cada populagéo, por tanto, o
namero de representantes de cada cruzamento foi varidvel, de acordo com a quantidade de
plantas que apresentaram caracteristicas adequadas para se tornarem potenciais progénies.

Ao todo, foram selecionadas 1868 progénies, sendo que, deste total, 206 progénies sao
oriundas de 26 pedigrees diferentes, os quais foram gerados pelo cruzamento de 31 genitores
pertencentes ao programa de melhoramento M1, sediado em Passo Fundo-RS, que corresponde
a Macrorregido Sojicolas (MRS) 1 que abrange as Regides Edafoclimaticas (RECs) 101, 102,
103 e 104 com GM variando de 5.0 a 6.8.

Adicionalmente, 202 progénies oriundas de 106 pedigrees diferentes, foram geradas
pelo cruzamento de 120 genitores pertencentes ao programa de melhoramento M2, sediado em
Cambé-PR, que corresponde a MRS 2 que abrange as RECs 201, 202, 203 e 204 com GM
variando de 6.0 a 7.0. Também, 679 progénies oriundas de 120 pedigrees diferentes, foram
gerados pelo cruzamento de 118 genitores pertencentes ao programa de melhoramento M3,
sediado em Rio Verde-GO, que corresponde a MRS 3 que abrange as RECs 301, 302, 303 e
304 com GM variando de 6.5 a 7.6.

Ainda, 732 progénies oriundas de 180 pedigrees diferentes, foram gerados pelo
cruzamento de 176 genitores pertencentes ao programa de melhoramento M4, sediado em
Lucas do Rio Verde-MT, que corresponde a MRS 4 gue abrange as RECs 401, 402, 403 e 404,
405 com GM variando de 7.4 a 8.5. Por fim, 49 progénies oriundas de 28 pedigrees diferentes,
quais foram gerados pelo cruzamento de 36 genitores pertencentes ao programa de
melhoramento M5, sediado em Porto Nacional-TO, que corresponde a MRS 5 que abrange as
RECs 501, 502 e 503 com GM variando de 8.0 a 8.7.

3.4 Experimentos de campo com progénies

Na safra 2020/2021 as progénies foram semeadas em ensaios denominados F3 possuindo
em torno de 75% de homozigose. Cada ensaio foi composto por 60 tratamentos, sendo 50
tratamentos contendo progénies e 10 tratamentos contendo cultivares comerciais como
testemunhas repetidas entre os diferentes ensaios. O stand utilizado foi de 15 sementes por
metro linear, que na conversdo para hectares tem-se entdo aproximadamente
300.000 plantas.ha™.
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As parcelas foram compostas de duas linhas de cinco metros de comprimento espagadas
meio metro entre linhas e entre parcelas (corredor), com apenas uma repeticdo, no esquema
experimental denominado delineamento em blocos aumentados (DBA), pois como sdo
originadas de uma planta unica selecionada no ensaio de POP, ndo possuem volume de semente
suficientes para o emprego de repeti¢des, ndo sendo possivel o teste em mais de um ambiente,
logo, tal método se torna atrativo, como descrito por Federer (1956). Este delineamento também
é descrito por varios autores como Souza et al., (2000, 2003), Matsuoka et al., (2005) e Resende
et al., (2006).

Os ensaios F3 para cada programa de melhoramento foram semeados nos cinco
respectivos Centros de Pesquisa de cada MRS, sendo Passo Fundo-RS, Cambé-PR, Rio
Verde-GO, Lucas do Rio Verde-MT e Porto Nacional-TO utilizando-se semeadora de parcelas
especificas para experimentacdo agricola da marca John Deere, modelo 1107, adaptada ao
sistema de distribuicdo de sementes a véacuo (Figura 2).

Algumas avaliagdes foram realizadas para caracterizacdo e consistiram na atribuicéo de
notas e medidas do fenotipo de cada progénie individualmente, sendo avaliadas as
caracteristicas agronémicas, porém, por se tratar ainda de progénies com relativo alto grau de
heterozigose, tais avaliacdes sdo mais simplificadas e generalistas, a saber:

Grupo de maturidade relativa (GM): avaliado no estadio R8 de desenvolvimento da
planta compreendendo o periodo entre a data da semeadura e a data em que 50% das plantas da
area util se encontravam com 95% das vagens maduras, tomando como base o GM das
testemunhas utilizadas. O GM é determinado pela resposta ao fotoperiodo e temperatura, sendo
que, a sensibilidade para ambas depende da genética da cultivar (BEXAIRA et al., 2018).

Acamamento (ACA): carater avaliado no estddio R8 de desenvolvimento da planta
através de uma escala de notas visuais, variando de 1 (todas as plantas eretas) a 5 (todas as
plantas acamadas);

Aspecto fenotipico (ASP): carater avaliado no estadio R8 de desenvolvimento da planta
através de uma escala de notas visuais, a qual varia de 1 (plantas com caracteristicas
agrondmicas 6timas) a 5 (plantas com caracteristicas agrondmicas ruins), sendo a nota atribuida
representativa de um conjunto de caracteres visuais como arquitetura da planta, quantidade de
vagens cheias, vigor e sanidade da planta, debulha prematura das vagens e retencédo foliar na
maturacao;

Rendimento de gréos (YG): carater obtido através do peso dos grdos por parcela
colhida (até a umidade de 13%), sendo expressa em kg.parcela e que, posteriormente, é

convertido para kg.ha™.
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A colheita das parcelas foi realizada mecanicamente com auxilio de colhedora de
parcelas experimentais marca Almaco, modelo SPC-20 com sistema Seed-Spector,
equipamento no qual permite a coleta instantanea de informagbes de YG em kg.parcela™ e
umidade relativa em % de cada parcela (Figura 3), sendo que, tais dados ficam armazenados
em um chip acoplado ao sistema que possibilita extrair tais dados apds o término da colheita.
Posteriormente, YG da parcela é convertido para kg.ha para possibilitar analises comparativas
de produtividade entre as progénies. As duas linhas centrais de cada parcela foram colhidas por
completo e as sementes foram utilizadas para avancgo de geracdo e seguiram para a fase seguinte

em ensaios experimentais denominados Fa.

Figura 2 — Semeadora de parcelas experimental adaptada com sistema a vacuo

™~
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Figura 3 — Colhedora de parcelas experimentais com sistema Seed-spector

. J " A
Fonte: Autor (2022).

Por sua vez, na safra 2021/2022, as progénies foram semeadas em ensaios denominados
F4 em 50 ambientes distribuidos em todo Brasil, proporcionalmente e correspondente as RECs
em cada MRS de responsabilidade de gestdo de cada programa de melhoramento, sendo 10
ambientes na MRS 1, 12 ambientes na MRS 2, 8 ambientes na MRS 3, 10 ambientes na MRS

4 e 10 ambientes na MRS 5, conforme descrito na Tabela 2.

Tabela 2 — Ambientes, MRS, RECs e nimero de progénies semeados na safra 2021/22

(Continua)

Ambientes MRS RECs  Programa Numgrq de

progénies
Cachoeira do Sul-RS MRS 1 101 M1 206
Restinga Seca-RS MRS 1 101 M1 206
Abelardo Luz-SC MRS 1 102 M1 206
Condor-RS MRS 1 102 M1 206
Passo Fundo-RS MRS 1 102 M1 206
Girua-RS MRS 1 102 M1 206
S&o Luiz Gonzaga-RS MRS 1 102 M1 206
Itapeva-SP MRS 1 103 M1 206
Muitos Capdes-RS MRS 1 103 M1 206
Ponta Grossa-PR MRS 1 103 M1 206
Cascavel-PR MRS 2 201 M2 202
Itaipuléndia-PR MRS 2 201 M2 202

Rolandia-PR MRS 2 201 M2 202
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Ambientes MRS RECs Programa Numgro_ de

progénies
Bataypora-MS MRS 2 202 M2 202
Caarap6-MS MRS 2 202 M2 202
Francisco Alves-PR MRS 2 202 M2 202
Navirai-MS MRS 2 202 M2 202
Dourados-MS MRS 2 204 M2 202
Maracaju-MS MRS 2 204 M2 202
Ponta Pord-MS MRS 2 204 M2 202
Rio Brilhante-MS MRS 2 204 M2 202
Sidrolandia-MS MRS 2 204 M2 202
Jatai -GO MRS 3 301 M3 679
Rio Verde -GO MRS 3 301 M3 679
Santa Helena-GO MRS 3 302 M3 679
Turvelandia -GO MRS 3 302 M3 679
Uberlandia -MG MRS 3 303 M3 679
Séo Miguel do Passa Quatro-GO MRS 3 304 M3 679
Montividiu-GO MRS 4 401 M3 679
Paralna -GO MRS 4 401 M3 679
Campo Verde-MT MRS 4 401 M4 732
Primavera do Leste -MT MRS 4 401 M4 732
Campo Novo do Parecis-MT MRS 4 402 M4 732
Campos de Julio-MT MRS 4 402 M4 732
Lucas do Rio Verde-MT MRS 4 402 M4 732
Nova Mutum-MT MRS 4 402 M4 732
Santa Rita do Trivelato-MT MRS 4 402 M4 732
Sinop-MT MRS 4 402 M4 732
Sorriso-MT MRS 4 402 M4 732
Santo Antonio do Leste-MT MRS 4 403 M4 732
Santa Rosa do Tocantins-TO MRS 4 404 M5 49
Barreiras-BA MRS 4 405 M5 49
Correntina-BA MRS 4 405 M5 49
Baixa Grande do Ribeiro-PlI MRS 5 501 M5 49
Campos Lindos-TO MRS 5 501 M5 49
Caseara-TO MRS 5 501 M5 49
Porto Nacional-TO MRS 5 501 M5 49
Sado Domingos do Azeitdo-MA MRS 5 501 M5 49
Tasso Fragoso-MA MRS 5 501 M5 49
Urucui-PI MRS 5 501 M5 49

Fonte: Autor (2022).

Os ensaios F4 sdo caracterizados com progénies em torno de 87,5% de homozigose o

que permite ao melhorista fazer uma selecéo relativamente mais assertiva, embora a segregacéo

ainda cause consideravel efeito nessa geracdo. Cada ensaio experimental foi composto por 60



39

tratamentos, sendo 50 tratamentos contendo progénies, sem repeticOes e 10 tratamentos
contendo testemunhas intercalares no ensaio e repetidas entre os diferentes ensaios,
caracterizando o delineamento experimental em blocos aumentados (DBA). Como o volume de
sementes utilizado nos ensaios de F4 foi originado da colheita dos ensaios de Fs, tal volume de
semente ainda foi limitado, ndo permitindo empregar repeticdes em cada ambiente, ao invés
disso, optou-se por semea-las em diversos ambientes, sem repeti¢fes, permitindo captar
informacdes sobre a interacdo genétipo x ambiente (GXE) de cada progénie entre as RECs
dentro de cada MRS, permitindo avalia¢cdes de adaptabilidade, estabilidade e rendimento em
relagdo as testemunhas nas diferentes condi¢cbes ambientais.

O stand utilizado foi de 15 sementes por metro linear, que na conversdo para hectares
tem-se entdo em torno de 300.000 plantas.ha™®. Antes da semeadura, foi realizado o tratamento
das sementes com metalaxil-m + fludioxonil (Maxim® XL) na dosagem de 1 mL.kg-t,
tiametoxam (Cruiser® 350 FS) na dosagem de 3 mL.kg-* e clorantraniliprole (Dermacor®) na
dosagem de 1 mL.kg-%, ainda, a inoculagédo com Bradyrhizobium japonicum.

Neste ensaio as parcelas foram de quatro linhas de cinco metros de comprimento
espacadas meio metro entre linhas e entre parcelas (corredor). Para a semeadura e colheita dos
ensaios de F4, utilizou-se os mesmos equipamentos utilizado na semeadoura e colheita dos
ensaios de Fs, j& descritos anteriormente. Os tratos culturais, controle de pragas, doencas e
plantas daninhas foram efetuados a medida em que se fizeram necessarios, conforme
recomendacdo para cultura da soja (EMBRAPA, 2013).

As duas linhas centrais de cada parcela foram colhidas por completo e a massa de gréos
convertida posteriormente de kg.parcela™ para kg.ha™.

Quanto as avaliagcdes para caracterizacdo fenotipica neste nivel de ensaio, além das
mesmas caracteristicas avaliadas em Fz como GM, ACAM, ASP e YG, adicionaram-se:

Cor de flor (CF): caréater avaliado no estadio R2 de desenvolvimento da planta através
de observacdes visuais da coloracdo das pétalas, sendo estas na cor branca ou na cor roxa;

Cor da pubescéncia na haste principal (CP): carater avaliado no estddio R8 de
desenvolvimento da planta através de observacgdes visuais da coloracdo da pubescéncia das
vagens e haste, variando entre cor cinza, marrom clara ou marrom escura,;

Habito de crescimento (HC): carater avaliado no estadio R8 de desenvolvimento da
planta através de observages visuais, caracterizando como determinado, semideterminado ou
indeterminado.

As avaliagBes sanitérias ocorreram de acordo com o surgimento da enfermidade, a

depender do ambiente onde os experimentos foram avaliados. Caso alguma progénie
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apresentasse alta incidéncia e/ou severidade de determinada doenga, esta deveria ser descartada
do set de progénies em avaliacdo, uma vez que, tal problema sanitario poderia influenciar
negativamente no resultado per se. Do mesmo modo, ao ser observado alta incidéncia e/ou
severidade de determinada doenca em um grupo de progénies do mesmo pedigree, optou-se por
descartar 0 mesmo, agdo esta muito comum e recomendada nos programas de melhoramento.
Neste caso, em determinados pedigrees houve significativas ocorréncias de incidéncia de
doencas, sendo necessario proceder o descarte de progénies e pedigrees, evitando assim que,
caso avancem para geracOes posteriores, embora apresentasse alto potencial produtivo,
oferecam riscos no langcamento de novas cultivares com suscetibilidade a doengas,
especialmente as de dificil controle e com alto potencial de causar danos, tal como mancha-
alvo (Corynespora cassiicola), antracnose (Colletotrichum dematium var. truncata),
macrophomina (Macrophomina faseolina), fitoftora (Phytophthora sojae) e ferrugem asiatica
(Phakopsora pachyrhizi). Outro fator que causou reducdo no nimero de progénies e pedigrees
foi relacionado a baixa qualidade de sementes, especialmente causado por excessos hidricos no
periodo de colheita das plantas e parcelas, fato este também extremamente comum em situagdes

de experimentacao a campo.

3.5 Analise de dados fenotipicos

Os dados de rendimento referente a colheita das parcelas foram analisados por meio do
software R (R CORE TEAM, 2016).

Nos ensaios F3 obteve-se o rendimento de cada progénie, respectivamente implantadas
em cada um dos cinco Centros de Pesquisa de cada MRS. Utilizou-se a metodologia de modelos

mistos, por meio do modelo:
YGF3l-jk=,u+Gl-+Bk+eik (2)

Onde u é a média geral; G; é o efeito fixo do i-ésimo genétipo (i = 1, 2, ..., p); By é0
efeito aleatério do k-ésimo bloco ~N (0, 63); e € 0 erro experimental associado a unidade
experimental do i-ésimo gendtipo no k-ésimo bloco ~N (0, d?2).

Assim, para cada progénie que ja possuia a informacdo do YG BV, associou-se também
a informagéo de YG Fs, fornecido em kg.ha™.

Por sua vez, nos ensaios F4 obteve-se o rendimento de cada progénie, considerando o

conjunto de dados de todos os ambientes de ensaios em cada REC dentro de cada MRS,
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respectivamente. Também para essa analise, utilizou-se a metodologia de modelos mistos, por
meio do modelo:

YGF4L]k:M+GL+EJ+B(E)]k+eUk (3)

Onde 1 € a média geral; G; € o efeito fixo do i-ésimo gendtipo (i = 1, 2, ..., p); Ej é0
efeito aleatorio do j-ésimo ambiente ~N(0, 62); B(E)y € o efeito aleatério do k-ésimo bloco
dentro do j-ésimo ambiente ~N(0, ¢3); e;j, € 0 erro experimental associado a unidade
experimental do i-ésimo gendtipo no k-ésimo bloco do j-ésimo ambiente ~N (0, aezj) comuma
variancia aezj diferente para cada ambiente j.

Assim, para cada progénie que j& possuia a informacéo do YG BV e YG F3, associou-

se também a informacéo de YG F4, dados em kg.ha™.
3.6 Analise de correlagdo

Utilizou-se a andlise de correlacdo para se obter os resultados do ajustamento e
efetividade da predicdo de cruzamentos, especificamente, dos valores de BV gerados que
indicaram genitores e cruzamentos com maior potencial predito em relacdo as progénies que
realmente apresentaram maior potencial produtivo nos ensaios experimentais de Fz e Fa.

Além de possibilitar medir a correlacdo entre duas variaveis, é possivel também verificar
a direcdo dessa correlagéo (positiva ou negativa). Nesse estudo, utilizou-se os valores de YG
BV, YG Fs e YG F4 como variaveis, sendo estas expressas em kg.ha, para medir tal correlagéo.
Esse modelo de regressao tenta associar os dados de YG BV com dados de YG Fz e YG F4, de
forma parapar (YG BV vs YG Fze YG BV vs F4). O modelo de regressdo linear é representado
por:

Y =Bo+pix+e 4)

Onde Y = Variavel dependente; fo = Coeficiente de intersecdo (Valor de Y para X =
0); B1= Inclinacdo da reta (pode ser positiva, negativa ou nula); x = Variavel independente;
e = erro devido a efeitos aleatorios.

Para analisar o grau de correlacéo entre as varidveis (YG BV, YG Fz e YG F4) seguiu-
se como proposto por Devore (2006) e apresentado na Tabela 3. Dessa forma, utilizando os
valores de r como referéncia de coeficiente de correlacéo, torna-se possivel definir a intensidade

da correlagdo entre as variaveis estudadas e assim, inferir se 0 modelo de predi¢do de
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cruzamentos foi efetivo na indicagdo dos melhores cruzamentos que deveriam gerar progénie

com maior potencial produtivo.

Tabela 3 - Coeficiente de correlacdo estatistica de referéncia

Valor der Definicédo

0.00a0.19 Correlagdo muito fraca
0.20a0.39 Correlacdo fraca
0.40a0.69 Correlagdo moderada
0.7a0.89 Correlacgéo forte
0.90a1.00 Correlacdo muito forte

Fonte: DEVORE (2006).

As analises de correlacdo foram geradas por meio do software R 4.2.1 (R CORE TEAM,
2016) e analisadas em diferentes cendrios, de forma independente, sendo estes; cenario M1,
cenario M2, cenario M3, cenario M4, cenario M5 e também de forma conjunta; cenéario Geral
(conjuntos de todos os cenarios) de modo que fosse possivel estudar a aplicacdo da metodologia

para cada MRS e programa de melhoramento.
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

A seguir, sdo apresentados os resultados de forma independente (cenarios), a fim de
entender a aplicabilidade da metodologia e as correlagcdes em cada programa de melhoramento
ja que ha especificidades em cada uma das respectivas MRS e RECs. Posteriormente, séo
apresentados e discutidos os resultados da analise conjunta (cenario Geral).

As variaveis utilizadas nas analises de correlacdo foram YG BV, que refere-se ao
rendimento do BV predito, YG F3 que refere-se ao rendimento das progénies nos ensaios Fz e
YG F4 que refere-se ao rendimento das progénies nos ensaios Fs4, todos estes expressos em
kg.ha.

4.1 Cenério M1

O resumo com os resultados dos valores de YG BV, YG Fz e YG F4, expressos em
kg.hal, bem como descritivo dos pedigrees dos cruzamentos e GM dos cruzamentos gerados
pela predicdo de cruzamentos para a MRS 1 e programa de melhoramento M1 sdo apresentados
na Tabela 4. As informagdes de GM do cruzamento referem-se ao GM dos genitores envolvidos

No cruzamento.

Tabela 4 — Descricdo de cruzamentos preditos com valores de YG BV, YG Fs e YG F4 para
M1, expressos em kg.ha'
(Continua)

Cadigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGFs YGFy

M1_001 2478067x2992923 46x56 4829 4387 4432
M1 002 1671728%x2932933 50x55 4822 4633 4484
M1 003 2986566x3572120 50x56 4805 3966 4548
M1_004  1671728x3572626 50x58 4806 4211 4399
M1_005 2986566x3572626 50x58 4854 4131 4355
M1_006 2985256x2994643 50x60 4616 4060 4758
M1_007 2478672x20350794 50x67 4505 3992 4241
M1 008 2987142x2992713 51x57 4622 4123 4033
M1_009  2934875x3474327 53x48 4749 4211 4386
M1 010 1357155x2478067 54x46 4871 4236 4579
M1 011  1357155x2932970 54x53 4933 3998 4397
M1_012  1357155x2932933 54x55 4957 4520 4364
M1 013  1357155x2934998 54x55 4887 4247 4481
M1_014  2934453x3474327 55x48 4716 4119 4352

-
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(Concluséo)

Caodigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGF3 YG F4
1 M1015 3572039x2478067 56x46 4774 4175 4352
1 M1.016 3572039x2932970 56x53 4837 4222 4504
1 M1.017 3572039x3572120 56x56 4797 4254 4351
1 M1.018 2993245x2488842 57x50 4728 4308 4066
1  M1.019 2993245x2993561 57x56 4799 4167 4272
1 M1.020 2993245x2992855 57x60 4830 4303 4610
1 M1.021 3572626x2478672 58x50 4838 4017 4285
1 M1.022 3572461x20368682 58x58 4757 4177 4295
1 M1.023 3572626x20368682 58x58 4834 4000 4494
1  M1.024 2993094x1955919 60x50 4879 4456 4374
1 M1.025 2992963x1979493 60x60 4639 3880 4353
1 M1 026 3572239x3474327 61x48 4682 3993 4283

Fonte: Dados trabalhados pelo autor.

Os valores de YG BV originado da predicao dos cruzamentos variaram de, no minimo
4505 kg.ha a0 maximo de 4957 kg.ha*, uma variagdo de 452 kg.ha™*. Ao se comparar com o0s
valores da média de YG Fs, estes variaram de 3880 kg.ha* a 4633 kg.ha, uma variagio de
753 kg.hat. Ja ao se comparar os valores da média de YG F4, estes variaram de 4033 kg.ha' a
4758 kg.hat, uma variagdo de 725 kg.ha. Essa simples comparagéo indica que ha consideravel
variacdo entre os valores minimos e maximos de YG Fs e YG Fs.

A Tabela 5 apresenta o resultado da analise de correlacdo e respectivos coeficientes de
correlacdo (r) e coeficiente de determinacdo (R2) entre YG BV vs YG F3, YG BV vs YG F4
para 0 cenario da MRS 1 e programa de melhoramento M1. Os valores do coeficiente de
correlacdo (r) indicam quanto da varidvel X esta associada a varidvel Y, o valor restante é
explicado por outros fatores ndo descriminados, podendo ser considerado como valor residual,
assim, quanto maior o valor de r, maior sera a correlacdo entre as variaveis. Nesse cenario, o
resultado de 0.3278 em r indica que ha fraca correlacdo entre YG BV vs YG F3, conforme
critérios propostos por Devore (2006) e apresentado na Tabela 3, ou seja, em torno de 32,7%
dos valores de YG BV explicam o resultado de YG Fs. O resultado de 0.2206 em r indica que
ha fraca correlacéo entre YG BV vs YG F4, em torno de 22% dos valores de YG BV explicam
0 resultado de YG Fa.
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Tabela 5 — Anélise de correlacdo, respectivos coeficientes de correlacdo (r) e coeficiente de
determinacéo (R?) entre resultados de YG BV vs YG Fs e YG BV vs YG F4 para o

cenario M1
Variével dependente:
YG BV
1) )
YGFs3 0.088™"
(0.018)
YG Fs4 0.086™"
(0.026)
Constante 4,427.646™" 4,422.639™"
(75.072)  (116.579)
Observagoes 206 206
R? 0.108 0.049
r 0.3278 0.2206
R? ajustado 0.103 0.044
Erro padrdo residual (df =204)  83.690 86.406
Estatistica F (df = 1; 204) 24580  10.434™
Nota: “p<0.1; “p<0.05; “*p<0.01

Fonte: Dados trabalhados pelo autor.

A Figura 4 apresenta graficamente a analise de correlacdo e regressao entre as variaveis
YG BV vs YGFze YG BV vs YG F4 para o cenario da MRS 1 e programa de melhoramento
M1, caracterizado por uma equacdo da reta, que serve para determinar a relacdo entre as
varidveis continuas, resultando em parametros (a e ), sendo que a indica a altura da reta e
indica a inclinacdo da reta (positiva ou negativa).

Embora haja fraca correlacdo entre YG BV vs YG Fs, tal correlagdo é positiva (0.088),
indicada pela inclinacdo positiva da reta, ou seja, os valores seguem a mesma tendéncia entre
as variaveis, e os valores das variaveis estdo altamente dispersos e distantes em relagdo a reta o
que faz com que tal correlagéo seja efetivamente fraca.

A correlacdo entre YG BV vs YG F4 também é fraca e positiva (0.086) e com alta
dispersdo de dados. Embora haja apenas um ambiente de ensaio de F3 na MRS 1, esta localidade
tambeém faz parte da rede de ensaios de F4, sendo que no cenario M1, essa cidade é Passo Fundo-

RS, que pode ser considerada como referéncia para a regido.
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O programa de melhoramento de M1 tem abrangéncia sob as RECs 101, 102, 103 e 104,
porém, nesta esta Ultima REC, ndo havia ensaios de F4 e 0s ensaio de F3 estavam implantados

somente na REC 102, fato esse que tende a causar inconsisténcia na média final de YG.

Figura 4 — Correlagéo entre resultados de YG BV vs YG Fz e YG BV vs YG F4 e regresséao
para o cenario M1
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Fonte: Dados trabalhados pelo autor.

4.2 Cenéario M2

O resumo com os resultados dos valores de YG BV, YG Fz e YG Fa4, expressos em
kg.ha, bem como descritivo dos pedigrees dos cruzamentos e GM dos cruzamentos gerados
pela predicéo de cruzamentos paraa MRS 2 e programa de melhoramento M2 sé&o apresentados
na Tabela 6. As informagdes de GM do cruzamento referem-se ao GM dos genitores envolvidos
no cruzamento.
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Tabela 6 — Descricdo de cruzamentos preditos com valores de YG BV, YG Fs e YG F4 para
M2, expressos em kg.ha*

(Continua)
Caodigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGF3 YG F4
2 M2.001 2987247x2993245 48x57 4174 6636 5063
2 M2.002 2986921x2992750 48x60 3920 6556 4321
2 M2_003 2986926x2993624 48x60 4053 6210 4703
2 M2 004 2986697x2994148 48x62 3950 7479 4577
2 M2_005 2986928x2994146 48x62 3786 6881 4490
2 M2.006 2986705x2994606 48x67 3923 6264 4625
2 M2 007 2934875x20358694 53x64 4104 6677 4659
2 M2.008 1357155x2490180 54x60 4294 6299 4611
2 M2 009 1357155x20002111 54x68 4373 6132 4597
2 M2010 2993564x1979385 55x60 3881 7147 4734
2 M2.011 3572290x20347962 55x60 4071 5859 4565
2 M2.012 3572290x2036161 55x63 4269 6660 4919
2 M2 013 2934453x2949676 55x66 4326 6317 4760
2 M2.014 2992697x2949674 55x66 4363 6174 5061
2 M2 015 2992697x20003162 55x69 4305 6035 4539
2 M2.016 2934453x20350202 55x71 4088 6413 4566
2 M2.017 3572120x1357155 56x54 4239 6209 5644
2 M2 018 3572039x3535182 56x65 4206 6458 4693
2 M2.019 2993655x1979699 57x52 4094 6352 4269
2 M2.020 2992679x1979381 57x60 4181 7077 4316
2 M2.021 2992713x1979381 57x60 3970 6020 4839
2 M2.022 2992720x1703885 57x60 3316 6545 4883
2 M2.023 2992923x2490374 57x61 4207 6178 4662
2 M2.024 2993245x2993027 57x62 4273 6228 5279
2 M2.025 2993655x2488741 57x63 4395 6438 4909
2 M2.026 2993245x2994292 57x65 4449 6642 4797
2 M2.027 3572626x2948479 58x58 4106 7294 4471
2 M2 028 3572461x20358353 58x62 4154 6354 5035
2 M2.029 20368682x1745978 58x64 4191 6418 5221
2 M2.030 3572461x20348998 58x64 3824 6317 4927
2 M2 031 20368682x20359537 58x65 3979 6585 5209
2 M2.032 2935010x3534610 58x65 4403 6411 4264
2 M2 033 3572626x20359537 58x65 4170 6459 4546
2 M2 034 20368682x20350762 58x66 3867 6788 4439
2 M2 035 20368682x20350202 58x71 3924 6136 4471
2 M2 036 2948521x2934453 59x55 4075 6469 4531
2 M2.037 2993028x3572120 59x56 4385 6064 4968
2 M2.038 3572576x2947121 59x66 4404 6174 5102



(Continuacéo)
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Caodigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGF3 YG F4
2 M2.039 2992610x1955677 60x48 4195 7032 4237
2 M2_040 2993899x2993730 60x57 4084 6699 4799
2 M2.041  2993902x2992081 60x57 4359 6567 4515
2 M2.042 2993910x2992713 60x57 4179 6913 4518
2 M2_043  2490180x2490403 60x60 4397 6002 4813
2 M2 044  2992856x1979385 60x60 3812 7234 5121
2 M2 045 2992963x1979385 60x60 3908 6477 4718
2 M2_046  2993899x1979381 60x60 4091 6384 4482
2 M2.047 2993902x2991978 60x60 3925 6134 4543
2 M2.048  2993902x2994075 60x60 3305 6910 4663
2 M2 049 2993910x121396 60x60 4140 6407 4531
2 M2 050 2993910x2992498 60x60 4397 7337 5217
2 M2_051 2933078x20003268 60x61 4184 6276 5039
2 M2 052 2993899x2994220 60x62 4167 6394 4574
2 M2 053 2993902x2994220 60x62 4050 6612 4995
2 M2.054 2490403x2484101 60x65 4259 6059 4819
2 M2 055 2490374x3533464 61x63 4404 6781 3991
2 M2.056 20003268x2949682 61x65 4287 6574 4820
2 M2 057 20003268x20348338 61x66 4058 6489 4789
2 M2 058 2994144x2488902 62x50 3961 7297 4577
2 M2.059 2994148x1979699 62x52 3898 6641 4507
2 M2 060 20358353x2948479 62x58 4085 5756 5129
2 M2 061 2993027x2949679 62x60 4290 6553 5172
2 M2.062 2994145x2490702 62x60 3922 7654 4882
2 M2 063 2994146x2490702 62x60 3922 6467 4592
2 M2.064 2994147x2488741 62x63 4291 6042 4550
2 M2.065 2993027x20003162 62x69 4379 6792 4975
2 M2 066 3572239x20358378 63x63 4336 6810 4618
2 M2.067 3572239x20377853 63x63 4384 5988 4817
2 M2 068 20358694x20358353 64x62 4082 6306 4877
2 M2.069 2949682x2934453 65x55 4310 6583 4365
2 M2.070 2994425x2993201 65x57 4594 6332 4759
2 M2.071 2994427x2992720 65x57 4260 6200 4438
2 M2.072 2994427x2993201 65x57 4591 7031 4384
2 M2.073 2994293x1979385 65x60 4149 6622 4196
2 M2.074  2994425x121396 65x60 4228 6548 4465
2 M2.075 2994427x2994148 65x62 4268 6877 4497
2 M2.076 2994430x2994147 65x62 4232 7229 4457
2 M2 077 20003419x3534610 65x65 4506 6416 4725
2 M2.078 20003433x2484101 65x65 4393 7032 4946
2 M2.079 2994430x2993843 65x65 4130 6586 4758



(Conclusao)
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Caodigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGF3 YG F4
2 M2.080 2994441x2994321 65x65 4063 7401 4812
2 M2.081 2994425x1718945 65x67 4337 6575 4694
2 M2.082 2947121x2934998 66x55 4317 6993 4733
2 M2.083 2947121x20002111 66x68 4624 6018 4828
2 M2.084 2994602x1709136 67x49 3923 6187 4655
2 M2.085 2994602x2991693 67x51 4064 6448 4834
2 M2 086 20351146x2948521 67x59 3938 6278 5175
2 M2_087 2994606x2992856 67x60 4159 6771 4524
2 M2.088 2994602x2992363 67x62 4261 6311 4341
2 M2.089 2994606x2992361 67x62 4114 6747 4450
2 M2.090 2994615x2992358 67x62 4351 6125 4645
2 M2.091 2994602x2992999 67x65 4193 6656 5127
2 M2.092 2994606x2992997 67x65 4196 6336 4486
2 M2.093 2994602x2994674 67x67 4261 6888 4436
2 M2 094 20002994x2986566 68x48 4205 5660 4777
2 M2_095 20003149x2949679 68x60 4369 6670 4676
2 M2 096 20002111x2949682 68x65 4545 7175 4547
2 M2_097 20003162x2297333 69x60 4317 6064 4238
2 M2.098 3572239x3474327 61x48 4263 6381 4796
2 M2.099 2993094x1955919 60x50 4202 6634 4713
2 M2_100 3572461x20368682 58x58 3983 5968 4696
2 M2 101 1357155x2934998 54x55 4066 7313 4494
2 M2 102 1357155x2932970 54x53 4215 6256 4775
2 M2_103 2934875x3474327 53x48 4178 6360 4301
2 M2 104 2986566x3572626 50x58 4105 6179 4696
2 M2_105 1671728x3572626 50x58 4002 6969 4865
2 M2 106 2986566x3572120 50x56 4180 6739 5360

Fonte: Dados trabalhados pelo autor.

Os valores de YG BV originados da predi¢do dos cruzamentos variaram de, no minimo

3305 kg.ha! a0 maximo de 4624 kg.ha, sendo uma variacéo de 1319 kg.ha™. Ao se comparar

com os valores da média de YG Fs, estes variaram de 5660 kg.ha™* a 7654 kg.ha, uma variacéo

de 1994 kg.ha. J4 ao se comparar os valores da média de YG F, estes variaram de 3991 kg.ha*

a 5644 kg.hal, uma variacio de 1653 kg.ha. Essa simples comparagdo indica que ha alta

variacao entre os valores minimos e maximos em cada nivel de ensaio (Fz e F4) e também nos

valores preditos (BVs), diferentemente do que pode se observar no cenario M1 onde a maior

variacdo de minimos e maximos ocorreu nos valores YG Fz seguida por YG Fa.
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A Tabela 7 apresenta o resultado da analise de correlacdo e respectivos coeficientes de
correlagéo (r) e coeficiente de determinacéo (R?) entre YG BV vs YG Fs e YG BV vs YG F4
para o cenario da MRS 2 e programa de melhoramento M2. Nesse cenario, o resultado de 0.1428
em r indica que ha correlagdo muito fraca entre YG BV vs YG Fs, conforme critérios propostos
por Devore (2006) e apresentado na Tabela 3, ou seja, 14,2% dos valores de YG BV explicam
o resultado de YG Fs. O resultado de 0.030 em r indica que h& muito fraca correlacéo entre YG
BV vs YG F4, apenas 3% dos valores de YG BV explicam o resultado de YG F.

Tabela 7 — Andlise de correlacdo, respectivos coeficientes de correlagdo (r) e coeficiente de
determinacéo (R?) entre resultados de YG BV vs YG Fs e YG BV vs YG F4 para o

cenario M2
Variavel dependente:
YG BV
(1) )
YGFs3 -0.070™
(0.034)
YG Fs4 0.022
(0.052)
Constante 4,594.055™" 4,029.229™"
(226.818)  (242.660)
Observagoes 202 202
R? 0.020 0.001
r 0.1428 0.030
R? ajustado 0.016 -0.004
Erro padréo residual (df =200) 252.781 255.286
Estatistica F (df = 1; 200) 4.169" 0.182
Nota: “p<0.1; “p<0.05; “"p<0.01

Fonte: Dados trabalhados pelo autor.

A Figura 5 apresenta graficamente a analise de correlacdo e regressao entre as variaveis
YGBVvs YGFze YG BV vs YG F4 para o cenario da MRS 2 e programa de melhoramento
M2. Além de apresentar correlagdo muito fraca entre YG BV vs YG Fs, tal correlagéo é negativa
(-0.070), indicada pela inclinacdo negativa da reta, ou seja, os valores sdo inversamente
constantes entre as varidveis e 0s valores das variaveis estdo consideravelmente dispersos e
distantes em relagdo a reta o que faz com que tal correlagdo seja efetivamente baixa. A
correlagéo entre YG BV vs YG F4 também é fraca, porém, positiva (0.022) e com alta disperséo
de dados.



51

Figura 5 — Correlagéo entre resultados de YG BV vs YG Fz e YG BV vs YG F4 e regressao
para o cenario M2
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Fonte: Dados trabalhados pelo autor.

4.3 Cenério M3

O resumo com os resultados dos valores de YG BV, YG Fz e YG Fa4, expressos em
kg.hal, bem como descritivo dos pedigrees dos cruzamentos e GM dos cruzamentos gerados
pela predicdo de cruzamentos para a MRS 3 e programa de melhoramento M3 séo apresentados
na Tabela 8. As informagdes de GM do cruzamento referem-se ao GM dos genitores envolvidos

no cruzamento.
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Tabela 8 — Descrigcdo de cruzamentos preditos com valores de YG BV, YG Fs e YG F4 para
M3, expressos em kg.ha*

(Continua)
Cadigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGF; YG F4
3 M3.001 3497291x20285199 65x69 4035 5878 4300
3  M3.002 20287944x20286576 66x69 3937 6231 4417
3 M3 003 20285522x20286523 66X75 4219 6639 4155
3 M3.004 20285332x20286581 67x68 4098 5383 4475
3 M3 005 20286278x20285877 67x68 4292 5558 4292
3 M3 006 20287578x20285725 67x68 4086 4949 4527
3 M3 007 20286271x20285352 67Xx72 4128 5043 4426
3 M3 008 20287960x20285342 67Xx72 4056 4643 4421
3 M3.009 20286266x20286523 67X75 4320 5196 4132
3 M3 010 20285424x20286775 68x68 4203 5436 4086
3 M3.011 20285725x20286775 68x68 4208 5700 4236
3 M3.012 20285738x20286581 68x68 4202 5496 4028
3 M3 013 20286029x20286581 68x68 4259 4939 4556
3 M3.014 20285702x20286757 68x69 4096 5122 4510
3 M3 015 20286764x20285440 68x69 4199 5354 4404
3 M3 016 20287956x20285199 68x69 4020 5437 4261
3 M3.017 20286779x20286559 68x70 4208 4847 3959
3 M3 018 20285877x20286523 68Xx75 4299 5142 4340
3 M3.019 20287603x20286523 68x75 4267 4955 4592
3 M3.020 20285440x20285766 69x67 4153 4805 4029
3 M3 021 20286758x20285766 69x67 4101 5564 4497
3 M3.022 20285199x20285424 69x68 3992 4603 4104
3 M3 023 20285199x20285725 69x68 3997 5200 4207
3 M3 024 20285199x20285877 69x68 4048 5506 3929
3 M3.025 20285709x20285725 69x68 4123 6284 4466
3 M3 026 20286576x20285424 69x68 3946 5250 4161
3 M3.027 20286576x20285725 69x68 3951 5241 4393
3 M3.028 20286576x20285877 69x68 4002 5791 4455
3 M3 029 20286760x20285877 69x68 4105 5273 4680
3 M3.030 20285199x20285435 69x69 3992 5558 4164
3 M3.031 20285199x20286760 69x69 3951 4888 4433
3 M3 032 20286136x20286757 69x69 4160 4819 4173
3 M3 033 20286245x20285440 69x69 4210 4883 4168
3 M3 034 20286257x20285440 69x69 4154 5227 4198
3 M3 035 20286576x20285435 69x69 3945 4994 4627
3 M3.036 20286576x20286760 69x69 3905 4912 4253
3 M3 037 20285199x20286523 69x75 4146 5750 4349
3 M3 038 20285602x20286523 69Xx75 4285 5530 4186
3 M3 039 20286576x20286523 69x75 4099 4975 4183
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Caodigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGF3 YG F4
3 M3.040 20286760x20286523 69Xx75 4202 5538 4481
3 M3 041 20287766x20285522 70x66 4042 5724 4459
3 M3 042 20285299x20286581 70x68 4210 4759 4538
3 M3 043 20287777x20285877 70x68 4170 5447 4514
3 M3 044 20286244x20285440 70x69 4212 5292 4329
3 M3 045 20286190x20286559 70x70 4250 5676 4317
3 M3.046 20287136x20285357 70x72 4147 5278 4397
3 M3 047 3504295x20285352 70x72 4049 5360 4201
3 M3.048 2503164x3014205 70x74 4357 5504 4678
3 M3.049 2503164x3014734 70x74 4456 5656 4408
3 M3.050 2503183x2065098 70x74 4213 6070 4250
3 M3 051 20285718x20285424 71x68 4187 5064 4327
3 M3 052 3506931x20285424 71x68 4161 5048 4433
3 M3.053 3504044x20285199 71x69 4125 5550 4477
3 M3.054 3504044x20285357 71x72 4237 5539 4250
3 M3.055 2065059x1718136 72Xx62 3887 5830 4397
3 M3 056 20285342x20285424 72x68 4069 5107 4340
3 M3 057 20285342x20285725 72Xx68 4075 5051 4386
3 M3 058 20285342x20285877 72Xx68 4125 5264 4711
3 M3 059 20285348x20285424 72x68 3999 5541 4283
3 M3 060 20285348x20285725 72Xx68 4005 5392 4601
3 M3.061 20285348x20285877 72x68 4055 5674 4359
3 M3.062 20285352x20286775 72x68 4186 5650 4492
3 M3 063 20285342x20285435 72x69 4069 4812 4519
3 M3.064 20285342x20286760 72x69 4028 5717 4347
3 M3 065 20285348x20285435 72x69 3999 4609 4110
3 M3 066 20285348x20286760 72x69 3958 5100 4425
3 M3 067 20287291x20285199 72x69 4302 5412 4358
3 M3 068 20287372x20285602 72x69 4244 5210 4031
3 M3.069 20289613x20285199 72x69 4186 4748 4348
3 M3.070 20289668x20286576 72x69 4107 5290 4463
3 M3 071 20289679x20286576 72x69 4098 5372 4610
3 M3.072 20290105x20286260 72x69 4238 5325 4421
3 M3 073 20290107x20285615 72x69 4290 5266 4522
3 M3 074 20289683x20285342 72X72 4168 5673 4543
3 M3.075 20289708x20285342 72X72 4311 5061 4244
3 M3.076 3506930x20285352 72X72 4084 5075 4263
3 M3.077 2065059x3013669 72X74 4285 4971 4367
3 M3.078 20285342x20286523 72X75 4223 4829 4263
3  M3.079 20285348x20286523 72X75 4153 5265 4346
3 M3.080 20285352x20286523 72X75 4226 5114 4286
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Caodigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGF3 YG F4
3 M3.081 20288996x20285522 73x66 4208 5495 4146
3 M3.082 20288248x20285877 73x68 4248 5667 4502
3 M3 083 20288868x20285877 73x68 4125 5515 4429
3 M3.084 20288874x20285877 73x68 4039 5372 4579
3 M3 085 20290067x20286581 73x68 4132 5074 4372
3 M3.086 20287986x20285615 73x69 4290 5032 4332
3 M3 087 20288435x20285199 73x69 4259 5136 4375
3 M3 088 20288875x20286260 73x69 4173 5129 4350
3 M3.089 20289252x20286243 73x69 4271 6875 4674
3 M3 090 20289266x20285602 73x69 4122 4853 4228
3 M3.091 20288250%x20286559 73x70 4283 5679 4332
3 M3.092 20288761x20299824 73x72 4221 5846 4107
3 M3 093 20288909x20285357 73Xx72 4306 5008 4406
3 M3.094 20289992x20285522 74x66 4192 5629 4246
3 M3 095 20290225x20286576 74x69 4127 5619 4330
3 M3.096 20290238x20285199 74x69 4229 5511 4290
3 M3.097 3014724x3014172 7478 4300 5605 4665
3 M3 098 20286523x20286775 75x68 4356 4962 4292
3 M3.099 3508061x20285199 75x69 4089 5169 4112
3 M3.100 2503468x2503183 75x70 4198 5334 4319
3 M3.101 3508061x20299824 75X72 4166 5118 4330
3 M3.102 2503361x3013643 75x74 4049 5317 4475
3 M3.103 3506935x20286523 75X75 4203 4958 4424
3 M3.104 2065196x3014203 75X76 4059 4830 4294
3 M3.105 2065196x3013898 75Xx78 4108 4354 4292
3 M3.106 2503367x3013892 75Xx78 4223 5140 4384
3 M3.107 2503361x3014892 75x79 4483 6056 4355
3 M3.108 2503367x3014803 75x80 4255 4782 3836
3  M3.109 2065250%x2488904 78x60 4197 4938 4221
3 M3 110 3014172x2490702 78x60 4135 5725 4243
3 M3 111 2065249x2503467 78X75 4088 5395 4447
3 M3.112 2065249x2503468 78X75 4080 5162 4276
3 M3.113 3015155x2490702 79x60 4191 5507 4327
3 M3 114 3013682x3014179 79x78 3959 5379 4307
3 M3 115 2065253x2488904 80x60 4207 4836 4340
3 M3.116 3015159x2491094 80x68 3962 5236 4417
3 M3 117 2504039x3014689 80x79 4397 5309 4136
3 M3.118 2065253x1354488 80x80 4169 4870 4379
3 M3.119 2503815x2065253 80x80 4172 4898 4393
3 M3 120 2504039x2504129 80x80 4290 5277 4528

Fonte: Dados trabalhados pelo autor.
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Os valores de YG BV originados da predicao dos cruzamentos variaram de, no minimo
3387 kg.ha ao maximo de 4483 kg.ha*, uma variacio de 596 kg.ha™. Ao se comparar com os
valores da média de YG Fs, estes variaram de 4354 kg.ha' a 6875 kg.ha, uma variago
extremamente alta de 2521 kg.ha. Ja ao se comparar os valores da média de YG Fa, estes
variaram de 38361 kg.ha! a 4711 kg.ha?, uma variacdo de 875 kg.hal. Essa simples
comparacdo indica que hé alta variacdo entre os valores minimos e maximos em cada nivel de
ensaio (Fz e F4) e também nos valores preditos (BVs), semelhante ao cenario MRS 1 e M1 e
MRS 2 e M2 onde a maior variacdo de minimos e maximos ocorreu nos valores YG Fa.

A Tabela 9 apresenta o resultado da andlise de correlacdo e respectivos coeficientes de
correlacéo (r) e coeficiente de determinacdo (R?) entre YG BV vs YG Fs e YG BV vs YG F4
para o cenario da MRS 3 e programa de melhoramento M3. Nesse cenario, o resultado de 0.0360
em r indica que h& correlagdo muito fraca entre YG BV vs YG F3, conforme critérios propostos
por Devore (2006) e apresentado na Tabela 3, ou seja, apenas 3,6% dos valores de YG BV
explicam o resultado de YG Fs. O resultado de 0.010 em r indica que ha muito fraca correlagdo
entre YG BV vs YG Fa4, apenas 1% dos valores de YG BV explicam o resultado de YG Fa.

Tabela 9 — Andlise de correlacdo, respectivos coeficientes de correlacdo (r) e coeficiente de
determinacéo (R?) entre resultados de YG BV vs YG Fs e YG BV vs YG F4 para o

cenario M3
Variavel dependente:
YG BV
1) )
YG Fs3 0.006
(0.007)
YG Fs4 -0.003
(0.015)
Constante 4,118.097" 4,164.108™"
(36.323) (64.027)
Observacoes 679 679
R? 0.001 0.0001
r 0.0360 0.010
R? ajustado -0.0002 -0.001
Erro padrdo residual (df =677) 109.798 109.864
Estatistica F (df = 1; 677) 0.856 0.039
Nota: “p<0.1; “p<0.05; *"p<0.01

Fonte: Dados trabalhados pelo autor.
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A Figura 6 apresenta graficamente a analise de correlacdo e regressdo entre as variaveis
YG BV vs YGFze YG BV vs YG F4 para o cenario da MRS 3 e programa de melhoramento
M3. Embora apresente correlagdo muito fraca entre YG BV vs YG F3, tal correlacao € positiva
(0.006), indicada pela inclinacéo positiva da reta, ou seja, 0s valores seguem a mesma tendéncia
entre as varidveis e os valores das variaveis estdo consideravelmente dispersos e distantes em
relagdo a reta o que faz com que tal correlacdo seja efetivamente baixa. A correlacéo entre YG

BV vs YG F4 também é muito fraca, porém e negativa (-0.003) e com alta disperséo de dados.

Figura 6 — Correlagéo entre resultados de YG BV vs YG Fz e YG BV vs YG F4 e regressao
para o cenario M3
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O resumo com os resultados dos valores de YG BV, YG Fz e YG F4, expressos em

kg.ha*, bem como descritivo dos pedigrees dos cruzamentos e GM dos cruzamentos gerados

pela predicéo de cruzamentos para a MRS 4 e programa de melhoramento M4 sdo apresentados

na Tabela 10. As informagdes de GM do cruzamento referem-se ao GM dos genitores

envolvidos no cruzamento.

Tabela 10 — Descri¢do de cruzamentos preditos com valores de YG BV, YG Fs e YG F4 para
M4, expressos em kg.hat

(Continua)
Cadigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGF3 YG Fa
4 M4 001 1366400x3013594 68x82 4332 4451 4270
4 M4 002 3575632x2503164 70x70 4078 4316 4231
4 M4 003 3574990x3014713 70x78 4680 4760 4319
4 M4 004 3015247x3015152 70x84 4407 4317 4216
4 M4 005 2650559x2065196 T74X75 4459 4250 4359
4 M4 006 20344225x20345730 74X76 4351 4435 4134
4 M4 007 20346189x20344549 74X76 4429 4225 4264
4 M4 008 20346189x20345735 T4XT7 4526 4281 4273
4 M4 009 20343656x20345734 74Xx78 4159 4317 4253
4 M4 010 20344094x20343919 74x78 4312 4218 4259
4 M4 011 20345451x20345734 74Xx78 4310 4247 4358
4 M4 012 20346032x20343919 74x78 4524 4342 4275
4 M4 013 20346189x3577626 74x80 4545 4254 4464
4 M4 014 2650559x1354488 74x80 4388 4523 4221
4 M4 015 1986902x3013872 75X76 4029 4289 4076
4 M4 016 1986902x3013645 75Xx78 3981 4264 4152
4 M4 017 20345730x20344297 76X72 4481 4320 4480
4 M4 018 20344549x20343953 76x74 4292 4309 4203
4 M4 019 20344549x20344680 76X74 4269 4302 4210
4 M4 020 20344549x20346189 76x74 4429 4417 4272
4 M4 021 20345727x20343953 76x74 4361 4445 4320
4 M4 022 20345727x20344680 76X74 4338 4282 4236
4 M4 023 20345727x20346189 76x74 4497 4403 4104
4 M4 024 20345730x20344225 76X74 4351 4294 4363
4 M4 025 20343870x20344549 76X76 4307 4255 4375
4 M4 026 20343892x20344549 76X76 4309 4439 4257
4 M4 027 20343929x20345727 76X76 4408 4272 4314
4 M4 028 20344089x20345727 76X76 4357 4274 4270
4 M4 029 20344089x20345730 76X76 4495 4547 4134
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Cddigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGF3 YG F4
4 M4 030 20345103x20344549 76X76 4165 4347 4138
4 M4 031 20345112x20344549 76X76 4133 4456 4282
4 M4 032 20345112x20345730 76X76 4339 4360 4149
4 M4 033 20345727x20343892 76X76 4378 4446 4350
4 M4 034 20345727x20345035 76X76 4361 4262 4317
4 M4 035 20345727x20346041 76X76 4380 4208 4290
4 M4 036 20345730x20344387 76X76 4490 4201 4442
4 M4 037 20345730x20345108 76X76 4521 4512 3942
4 M4 038 20343892x20345735 T76X77 4407 4762 4200
4 M4 039 20343929x20345735 76X77 4436 4937 4399
4 M4 040 20345103x20345704 76X77 4260 4139 4187
4 M4 041 20345112x20345735 T76X77 4230 4411 4008
4 M4 042 20343870x20299875 76X78 4353 4113 4557
4 M4 043 20344387x20343919 76Xx78 4323 4247 4426
4 M4 044 20345103x20299875 76Xx78 4211 4336 4125
4 M4 045 20345112x20299875 76X78 4179 4289 3964
4 M4 046 20346041x20343919 76Xx78 4351 4435 4270
4 M4 047 20346044x20343919 76X78 4491 4380 4171
4 M4 048 3014013x3010077 76X79 4582 4717 3846
4 M4 049 20343892x3577626 76x80 4425 4176 5028
4 M4 050 20344549x20346103 76x80 4144 4440 4044
4 M4 051 20344549x3576868 76x80 4315 4431 4331
4 M4 052 20345727x20346103 76x80 4213 4592 4294
4 M4 053 20345727x3576868 76x80 4383 4377 4386
4 M4 054 20343870x3597911 76x81 4572 4284 4475
4 M4 055 20343929x3014381 76x81 4530 4496 4536
4 M4 056 20344089x3575216 76x81 4423 4329 4165
4 M4 057 20345112x3597911 76x81 4398 4306 4100
4 M4 058 20345727x20346812 76x82 4302 4372 4445
4 M4 059 3014013x2955129 76x82 4560 4391 3866
4 M4 060 20343956x2504612 76x90 4299 4141 4513
4 M4 061 20344869x2504612 76x90 4352 4298 3891
4 M4 062 20344923x2504612 76x90 4294 4284 4218
4 M4 063 20347155x2504612 76x90 4432 4562 4137
4 M4 064 20345704x20344078 T7X74 4355 4308 4295
4 M4 065 20345704x20345451 T7X74 4309 4309 4262
4 M4 066 20345704x20344869 T7X76 4290 4338 4196
4 M4 067 20345704x20345990 77X78 4329 4427 4229
4 M4 068 20343895x20346189 78x74 4488 4368 4889
4 M4 069 20343919x20320877 78x74 4249 4368 4171
4 M4 070 20343919x20343656 78x74 4104 4500 4245



(Continuacéo)

59

Cddigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGF3 YG F4
4 M4 071 20345734x20320877 78x74 4305 4444 4287
4 M4 072 20345734x20343656 78x74 4159 4174 4416
4 M4 073 20299875x20343892 78Xx76 4356 4135 3978
4 M4 074 20299875x20344923 78x76 4183 4437 4313
4 M4 075 20299875x20346041 78Xx76 4358 4374 4390
4 M4 076 20343886x20343892 78x76 4402 4457 3941
4 M4 077 20343919x20347155 78x76 4315 4435 4298
4 M4 078 20343924x20345727 78Xx76 4254 4162 4456
4 M4 079 20345734x20347155 78x76 4370 4447 4613
4 M4 080 20345984x20345108 78x76 4329 4382 4270
4 M4 081 20345987x20345108 78x76 4263 4269 4036
4 M4 082 20345990x20345727 78x76 4302 4319 4371
4 M4 083 20345990x20345730 78x76 4440 4425 4185
4 M4 084 2651217x3013777 78x76 4284 4543 4584
4 M4 085 2651217x3015202 78x76 4530 4162 3939
4 M4 086 20343924x20345735 78X77 4282 4261 4085
4 M4 087 20299875x20344128 78x78 4303 4224 4277
4 M4 088 20299875x3574584 78x78 4360 4423 4329
4 M4 089 20343919x20343924 78x78 4225 4248 4165
4 M4 090 20345734x20343924 78x78 4281 4323 4741
4 M4 091 2650620x3015414 78x79 4311 4143 4219
4 M4 092 2651217x3014914 78x79 4435 4200 3905
4 M4 093 2955300x3014689 78x79 4294 4395 3822
4 M4 094 3014179x2955378 78x79 4251 4249 4024
4 M4 095 3015242x2065253 78x80 4065 4549 4115
4 M4 096 2955300x3014882 78x82 4529 4941 4274
4 M4 097 3014179x2955114 78x84 4505 4281 4105
4 M4 098 20345990x3574667 78x86 4458 4250 4587
4 M4 099 2954061x2503361 79X75 4365 4416 4140
4 M4 100 2954064x2503468 79X75 4463 4101 4311
4 M4 101 2954064x3014314 79X76 4215 4383 4278
4 M4 102 3014382x2955129 79x82 4579 4130 4091
4 M4 103 3014759x2780709 80x72 3930 4246 4323
4 M4 104 3574627x2065183 80x72 4158 4557 4643
4 M4 105 3577626x2780706 80x72 3930 4188 4157
4 M4 106 3597514x2780706 80x72 3932 4302 4095
4 M4 107 3574521x3546658 80x74 4481 4403 4151
4 M4 108 3597482x2951926 80x74 4571 4445 4001
4 M4 109 3576868x3546547 80x75 4492 4123 3525
4 M4 110 2954070x3013777 80x76 4305 4282 3879
4 M4 111 20345126x20345704 80x77 4282 4614 4282
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Cddigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGF3 YG F4
4 M4 112 3574505x2951957 80x77 4577 4525 4257
4 M4 113 3577626x3546731 80x77 4404 4244 4012
4 M4 114 2954070x3015242 80x78 4421 4031 4125
4 M4 115 3574505x3014179 80x78 4557 4377 4366
4 M4 116 3574524x2065252 80x78 4404 4427 4312
4 M4 117 3574626x3013572 80x78 4066 4111 4334
4 M4 118 3574706x3549157 80x78 4541 4222 4585
4 M4 119 3575898x3014713 80x78 4474 4456 3999
4 M4 120 3576249x2065252 80x78 3923 4407 4173
4 M4 121 3015466x2954064 80x79 4538 4212 4435
4 M4 122 3574899x3014892 80x79 4367 4523 4197
4 M4 123 3576344x2951872 80x79 4560 4707 4522
4 M4 124  3611171x3549166 80x79 4519 4218 4037
4 M4 125 3611172x3014892 80x79 4476 4208 4417
4 M4 126 2952204x2503992 80x80 4328 4457 3856
4 M4 127 2954070x2504039 80x80 4397 4474 4287
4 M4 128 3014756x3015462 80x80 4458 4479 4145
4 M4 129 3574524x3015462 80x80 4582 4432 4198
4 M4 130 3574635x3014803 80x80 4419 4395 4322
4 M4 131 3574652x3014839 80x80 4406 4315 4150
4 M4 132 3574627x3015533 80x82 4392 4561 3931
4 M4 133 3574647x3014425 80x82 4361 4301 4797
4 M4 134 3574706x3015533 80x82 4478 4260 4216
4 M4 135 3576581x3014176 80x82 4331 4522 4359
4 M4 136 3597515x3015104 80x82 4440 4260 4241
4 M4 137 3597918x3014176 80x82 4504 4756 4356
4 M4 138 3611171x2650936 80x82 4610 4492 4255
4 M4 139 3611171x2651340 80x82 4583 4555 3922
4 M4 140 3574598x2955196 80x83 4602 4854 3954
4 M4 141 3611171x2955196 80x83 4631 4244 4067
4 M4 142 2952204x3013963 80x84 4454 4191 4101
4 M4 143 3574505x2953173 80x84 4499 4421 4430
4 M4 144 3597514x3015152 80x84 4306 4495 4330
4 M4 145 3611171x3550869 80x86 4365 5021 4182
4 M4 146 20343927x2504612 80x90 4419 4343 4170
4 M4 147 3015163x2504412 80x90 4194 4231 4446
4 M4 148 3574652x2504606 80x90 4420 4358 4169
4 M4 149 3611172x2504613 80x90 4464 4314 4307
4 M4 150 3574644x2780709 81x72 3935 4338 4314
4 M4 151 3575645x2780706 81x72 3980 4544 4531
4 M4 152 3014381x3546658 81x74 4477 4695 4031
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(Conclusao)

Cddigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGF3 YG F4
4 M4 153 3014981x3546721 81x78 4466 4236 4176
4 M4 154 3574644x3546636 81x78 4319 4345 4379
4 M4 155 3597517x3546683 81x78 4450 4276 4184
4 M4 156 3575216x3548730 81x79 4435 4447 4145
4 M4 157 3576865x3548730 81x79 4343 5086 4334
4 M4 158 3014381x3547119 81x80 4554 4156 4421
4 M4 159 3574646x2780702 82x72 3908 4361 4165
4 M4 160 20345132x20345730 82x76 4446 4144 3995
4 M4 161 20345988x20345727 82x76 4314 4617 4212
4 M4 162 20345132x20345704 8277 4335 4310 4265
4 M4 163 20345988x20345704 8277 4341 4320 4096
4 M4 164 3575646x2650947 8277 4460 4878 4170
4 M4 165 20345132x20299875 82x78 4287 4346 4140
4 M4 166 3575646x3014172 82x78 4286 4163 4637
4 M4 167 2955114x3013594 84x82 4335 4634 4194
4 M4 168 2504275x2954074 85x80 4567 4387 4560
4 M4 169 3574667x20345734 86x78 4477 4271 4409
4 M4 170 2504612x20344297 90x72 4432 4518 4212
4 M4 171 2504612x20344225 90x74 4302 4163 4432
4 M4 172 3577208x3546557 90x75 4664 4136 4157
4 M4 173 2504612x20344387 90x76 4441 4431 4284
4 M4 174 2504612x20345108 90x76 4472 4511 4294
4 M4 175 3576384x3013572 90x78 4263 4925 4265
4 M4 176 3577010x2951872 90x79 4690 4442 4108
4 M4 177 3577208x2955378 90x79 4394 4446 4245
4 M4 178 3577204x2955319 90x80 4431 4472 4264
4 M4 179 3597547x3015153 90x80 4383 4585 4389
4 M4 180 3577208x2955114 90x84 4648 4165 4310

Fonte: Dados trabalhados pelo autor.

Os valores de YG BV originados da predi¢do dos cruzamentos variaram de, no minimo
3908 kg.ha ao maximo de 4690 kg.ha*, uma variacdo de 782 kg.ha™*. Ao se comparar com o0s
valores da média de YG Fs, estes variaram de 4031 kg.ha! a 5086 kg.ha, uma variagdo de
1055 kg.ha*. Ja ao se comparar os valores da média de YG F4, estes variaram de 3525 kg.ha
a 5028 kg.hal, uma variacio de 1503 kg.ha. Essa simples comparagdo indica que ha alta
variacao entre os valores minimos e maximos em cada nivel de ensaio (Fz e F4) e também nos
valores preditos (BVs), porém, contrariamente aos cenarios M1, M2 e M3, a maior variagéo de

minimos e maximos ocorreu nos valores YG F4, fato que chama a atengdo pois havia
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10 ambientes de ensaios e, tais ambientes ndo apresentam diferencas significativas entre si em
relagdo a condicGes climaticas, porém, outros fatores como textura do solo, altitude, rotagéo de
culturas dentre outros fatores também exercem elevada influéncia na resposta do genotipo ao
ambiente.

A Tabela 11 apresenta o resultado da anélise de correlagéo e respectivos coeficientes de
correlagéo (r) e coeficiente de determinacéo (R?) entre YG BV vs YG Fs e YG BV vs YG F4
para o cenario da MRS 4 e programa de melhoramento M4. Nesse cenario, o resultado de 0.0574
em r indica que ha correlagdo muito fraca entre YG BV vs YG Fs, conforme critérios propostos
por Devore (2006) e apresentado na Tabela 3, ou seja, 5,7% dos valores de YG BV explicam o
resultado de YG Fs. O resultado de 0.0223 em r indica que hd muito fraca correlagdo entre YG
BV vs YG F4, apenas 2,2% dos valores de YG BV explicam o resultado de YG Fa.

Tabela 11 — Andlise de correlacéo, respectivos coeficientes de correlacdo (r) e coeficiente de
determinacédo (R?2) entre resultados de YG BV vs YG Fs e YG BV vs YG F4 para o

cenario M4
Variavel dependente:
YG BV
(1) )
YGFs3 0.031
(0.020)
YG F4 0.012
(0.020)
Constante 4,204.924™ 4,293.395™"
(89.043) (83.968)
Observacdes 732 732
R? 0.003 0.0005
r 0.0574 0.0223
R? ajustado 0.002 -0.001
Erro padrdo residual (df =730) 149.704 149.915
Estatistica F (df = 1; 730) 2.408 0.348
Nota: “p<0.1; "p<0.05; "“p<0.01

Fonte: Dados trabalhados pelo autor.

A Figura 7 apresenta graficamente a anélise de regresséo da correlagéo entre as variaveis
YGBVvs YGFze YG BV vs YG F4 para o cenario da MRS 4 e programa de melhoramento
M4. Embora apresente correlagdo muito fraca entre YG BV vs YG Fs, tal correlagéo é positiva
(0.031), indicada pela inclinacéo positiva da reta, ou seja, 0s valores seguem a mesma tendéncia
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entre as varidveis e os valores das variaveis estdo consideravelmente dispersos e distantes em
relagdo a reta o que faz com que tal correlacdo seja efetivamente baixa. A correlacdo entre YG
BV vs YG F4 também caracterizada como muito fraca e positiva (0.012) e com alta disperséo
de dados.

Figura 7 — Correlagéo entre resultados de YG BV vs YG Fz e YG BV vs YG F4 e regressao
para o cenario M4
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Fonte: Dados trabalhados pelo autor.

45 Cenéario M5

O resumo com os resultados dos valores de YG BV, YG Fz e YG F4, expressos em
kg.hal, bem como descritivo dos pedigrees dos cruzamentos e GM dos cruzamentos gerados

pela predicdo de cruzamentos para a MRS 5 e programa de melhoramento M5 sé&o apresentados
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na Tabela 12. As informagdes de GM do cruzamento referem-se ao GM dos genitores

envolvidos no cruzamento.

Tabela 12 — Descricdo de cruzamentos preditos com valores de YG BV, YG Fz e YG F4 para
M5, expressos em kg.ha!

Caodigo Pedigree do GM do
MRS de cruza cruzamento cruzamento YGBV YGF:3 VYGFy
5 M5.001 3576906x20298131 70x78 3880 5988 4284
5 M5.002 3576906x20298329 70x78 3867 5497 3692
5 M5 003 3597551x20298352 70x78 3791 6011 4311
5 M5 004 3576906x20299100 70x79 4071 6059 4099
5 M5 005 3577446x20298228 70x79 3951 5721 4402
5 M5 006 3576906x20297504 70x80 3852 5088 4449
5 M5 007 3577446x20298858 70x82 4010 5968 4225
5 M5 008 3576906x20371297 70x86 3845 5990 4219
5 M5.009 3576909x20298352 80x78 3936 6140 4183
5 M5 010 3578192x20298352 80x78 3977 5465 3986
5 M5 011 2504129x3540301 80x79 4087 5341 3985
5 M5 012 3576909x20298864 80x79 4192 5300 4157
5 M5 013 3577859x20299100 80x79 4183 5790 4508
5 M5 014 3576627x20297416 80x80 4110 6178 4318
5 M5 015 3576627x3578214 80x80 4145 5592 3972
5 M5 016 3576634x20298040 80x80 4028 5354 3834
5 M5 017 3578192x20298010 80x80 3969 5578 4435
5 M5 018 3576627x20299366 80x82 4160 5948 4601
5 M5 019 3576634x20298858 80x82 4143 5444 4208
5 M5 020 3578210x20297863 80x82 4088 5528 4352
5 M5 021 3578211x20298858 80x82 4202 5378 3776
5 M5 022 3578192x20299289 80x84 4051 5880 4069
5 M5 023 3578214x20299289 80x84 4050 6108 4426
5 M5 024 20346040%x20300265 82x80 4047 5528 3979
5 M5 025 20346807x20345730 85x78 4042 5862 4133
5 M5 026 20346807x2951969 85x80 4272 5543 4087
5 M5 027 20343872x20345727 86Xx76 4191 6291 4006
5 M5 028 20343872x3548809 86x80 4184 6087 4251

Fonte: Dados trabalhados pelo autor.

Os valores de YG BV originados da predi¢do dos cruzamentos variaram de, no minimo

3791 kg.ha a0 maximo de 4272 kg.ha*, uma variagdo de 481 kg.ha*. Ao se comparar com os

valores da média de YG Fs, estes variaram de 5088 kg.ha* a 6291 kg.ha, uma variagio de

1203 kg.ha. Ja ao se comparar os valores da média de YG F4, estes variaram de 3692 kg.ha

a 4601 kg.ha, uma variacdo de 909kg.ha™. Essa simples comparacdo indica que ha alta
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variacdo entre os valores minimos e méximos em cada nivel de ensaio (Fs e F4) e também nos
valores preditos (BVs), e assim como os cenarios M1, M2 e M3 a maior variagdo de minimos
e maximos ocorreu nos valores YG Fa.

A Tabela 13 apresenta o resultado da anlise de correlacdo e respectivos coeficientes de
correlagéo (r) e coeficiente de determinagédo (R?) entre YG BV vs YG Fs e YG BV vs YG para
o0 cenario da MRS 5 e programa de melhoramento M5. Nesse cenario, o resultado de 0.0141 em
r indica que ha correlacdo muito fraca entre YG BV vs YG Fs, conforme critérios propostos por
Devore (2006) e apresentado na Tabela 3, ou seja, apenas 1,4% dos valores de YG BV explicam
o resultado de YG Fs. O resultado de 0.0812 em r indica que ha muito fraca correlacdo entre
YG BV vs YG F4, aproximadamente 8,1% dos valores de YG BV explicam o resultado de YG
Fa.

Tabela 13 — Andlise de correlacéo, respectivos coeficientes de correlacdo (r) e coeficiente de
determinacédo (R?2) entre resultados de YG BV vs YG Fs e YG BV vs YG F4 para o

cenario M5
Variavel dependente:
YG BV
(1) )
YGFs3 0.004
(0.041)
YG F4 -0.039
(0.069)
Constante 4,035.583"" 4,218.453™"
(233.874)  (288.572)
Observacdes 49 49
R? 0.0002 0.007
r 0.0141 0.0812
R? ajustado -0.021 -0.015
Erro padrdo residual (df =47) 128.821 128.405
Estatistica F (df = 1; 47) 0.009 0.314
Nota: “p<0.1; "p<0.05; ""p<0.01

Fonte: Dados trabalhados pelo autor.

A Figura 8 apresenta graficamente a analise de correlagéo e regressao entre as variaveis
YG BV vs YG Fse YG BV vs YG para o cenario M5. A correlagdo entre YG BV vs YG F3 é

muito fraca e positiva (0.004) indicada pela inclinagdo positiva da reta, ou seja, os valores
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seguem a mesma tendéncia entre as varidveis e os valores das variaveis estdo consideravelmente
dispersos e distantes em relacédo a reta o que faz com que tal correlagéo seja efetivamente baixa.
A correlagdo entre YG BV vs YG F4 também é muito fraca e negativa (-0.039) e com alta

dispersdo de dados.

Figura 8 — Correlagéo entre resultados de YG BV vs YG Fz e YG BV vs YG F4 e regressdo
para o cenario M5
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Fonte: Dados trabalhados pelo autor.

4.6 Cenéario Geral

O resumo com os resultados dos valores de YG BV, YG Fz e YG F4, expressos em
kg.ha, bem como o descritivo dos pedigrees dos cruzamentos e GM dos cruzamentos gerados
pela predicdo de cruzamentos para todas as MRS e programas de melhoramento foram

apresentadas anteriormente de forma independente.
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Os valores de YG BV originados da predi¢do dos cruzamentos para o conjunto de todas
as MRS e programas de melhoramento variaram de, no minimo 3305 kg.ha! a0 maximo de
4957 kg.ha*, uma variacdo de 1652 kg.ha*. Ao se comparar com os valores da média de YG
Fs, estes variaram de 3380 kg.ha a 7654 kg.ha, uma variacdo de 3774 kg.ha. Ja ao se
comparar 0s valores da média de YG Fg, estes variaram de 3525 kg.ha a 5644 kg.ha!, uma
variacdo de 2119 kg.ha*. Essa simples comparacio indica que ha alta variagio entre os valores
minimos e maximos em cada nivel de ensaio (Fs e F4) e também nos valores preditos (BVSs).
Tal resultado pode ser explicado pela diferenca entre a origem dos dados, uma vez que, os dados
de YG BV sao oriundos do modelo preditivo o qual utilizou dados histéricos dos genitores, que
por sua vez, sdo oriundos das avaliacGes fenotipicas durante o avanco de geracao e processos
seletivos. Outra possivel explica¢do poderia estar relacionada ao niUmero de ambientes de dados
de cada genitor que foi utilizado para a predi¢do de cruzamentos, uma vez que, ha dados de um
ambiente contra dados de 133 ambientes, a depender da geracdo de endogamia e testes durante
as etapas no decorrer do seu desenvolvimento, entre os anos de 2015 a 2019, respectivamente
nos programas de melhoramento.

A maior variagdo de valores minimos e maximos (em kg.ha) ocorreu em YG Fs,
embora para YG F4 também houve variacdo consideravel e, possivelmente, tal variacdo pode
ser causada pelo modelo experimental que, como ja relatado, sdo ensaios compostos com
parcelas de duas linhas de cinco metros de comprimento com espacamento de meio metro entre
linhas e meio metro entre parcelas (corredor), implantados em apenas uma localidade, no caso
de ensaios F3, com apenas uma repeticdo, no esquema experimental DBA, pois como sdo
originadas de uma Unica planta selecionada no ensaio de POP, ndo possuem volume de semente
suficientes para o emprego de repeti¢cfes, muito menos, permite testa-las em mais ambientes,
uma vez que, uma planta gera em média em torno de 80 a 150 sementes.

Complementarmente, ao se analisar a correlacdo entre YG BV vs YG Fz e YG BV vs
YG F4 no cenario Geral, um outro fator causal da muito fraca a moderada correlagdo entre as
variaveis pode estar relacionada a amplitude dos ambientes analisados que séo distintos entre
si, por isso, tal correlagdo tende a ter menor consisténcia. Tal como analisando o cenario Geral,
0s cendrios individuais também apresentaram, em sua maioria, correlacbes muito fracas a
fracas, mesmo quando analisadas dentro de cada MRS, o que também pode ser atribuido a um
certo desbalanceamento do numero de ambientes testados dentro de cada REC, onde em alguns
casos, RECs ndo estavam contempladas nos ensaios de F4 ou havia apenas uma localidade, ou
ainda, os ensaios estavam distribuidos de forma mais concentrada em uma REC do que outra.

No caso de Fs, a abrangéncia de localidades por MRS torna-se ainda mais limitada, uma vez
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que, houve apenas um local de ensaio dentro de uma unica REC de cada MRS, pelo fator
limitante de volume de semente, ja relatados anteriormente.

Paralelamente, a resposta dos gendtipos nestes distintos ambientes tende a ser
inconstantes. Lima et al., (2008) descrevem que a interacdo genoétipo x ambiente (GXE) € um
dos principais complicadores do trabalho dos melhoristas. Segundo Carvalho et al., (2002),
existe grande dificuldade em obter gen6tipos amplamente adaptados. Para diminuir o efeito da
interacdo GXE, se faz necessario a conducdo de experimentos em maior numero de locais,
avaliando a magnitude da interacdo, e seu possivel o impacto sobre a selecdo e a recomendacéo
dos gendtipos (SOUZA et al., 2010).

Continuamente, a Tabela 14 apresenta o resultado da analise de correlacédo e respectivos
coeficientes de correlacéo (r) e coeficiente de determinacdo (R?) entre YG BV vs YG Fz e YG
BV vs YG F4 para o cenario Geral e programas de melhoramento. Nesse cenério, o resultado
de 0.4800 em r indica que ha correlagdo moderada entre YG BV vs YG Fs3, ou seja, em torno
de 48% dos valores de YG BV explicam o resultado de YG Fz. O resultado de 0.0447 em r
indica que ha muito fraca correlacdo entre YG BV vs YG F3, ou seja, aproximadamente 4,4%
dos valores de YG BV explicam o resultado de YG F4. Conforme critérios propostos por Devore
(2006) e apresentado na Tabela 3, para ser considerada uma correlacéo forte entre variaveis, 0s
valores de r devem estar entre 0.7 a 0.89, valores estes muito superiores aos encontrado nesse

estudo onde houve, majoritariamente, correlagbes muito fracas a fracas.
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Tabela 14 — Andlise de correlacdo, respectivos coeficientes de correlacao (r) e coeficiente de
determinacdo (R?) entre resultados de YG BV vs YG Fs e YG BV vs YG F4 para o cenario
Geral e programas de melhoramento

Varidvel dependente:

YG BV
@ (2)

YGFs3 -0.138™

(0.006)
YG F4 -0.035"

(0.018)

Constante 4,978.505™" 4,446.684"

(29.431)  (79.666)
Observagoes 1.868 1.868
R? 0.230 0.002
r 0.4800 0.0447
RZ ajustado 0.230 0.001
Erro padréo residual (df = 1866) 218.778 249.133
Estatistica F (df = 1; 1866) 558.559™" 3.726"
Nota: “p<0.1; “p<0.05; ““p<0.01

Fonte: Dados trabalhados pelo autor.

A Figura 9 apresenta graficamente a anélise de correlacdo e regressao entre as variaveis
YG BV vs YG Fse YG BV vs YG F4 para o cenario Geral e programas de melhoramento. A
correlacdo entre YG BV vs YG F3 ¢ classificada como moderada e negativa (-0.138) indicada
pela inclinacdo negativa da reta, ou seja, os valores ndo seguem a mesma tendéncia entre as
variaveis e tais valores destas variaveis estdo consideravelmente dispersos e distantes em
relacdo a reta o que faz com que tal correlacdo seja efetivamente baixa.

A correlagéo entre YG BV vs YG F4 também foi muito fraca e negativa (-0.035) e com
alta dispersdo de dados. Nesse Ultimo caso, tais resultados séo, de certo modo, surpreendentes,
pois esperava-se maior afinidade entre si, uma vez que 0s ensaios F4 foram implantados em 10
localidades na MRS 1, 12 localidades na MRS 2, 8 localidades na MRS 3, 10 localidades na
MRS 4 e 10 localidades na MRS 5, o que, teoricamente, permitiria maior captagéo da interacao
GXE e identificacdo de progénies agronomicamente superiores, especialmente em YG e
adaptacéo, por meio do volume de dados gerados. No entanto, como o efeito ambiental exerce
forte influéncia no comportamento do germoplasma, tal efeito certamente foi um agente causal
das divergéncias de YG nas RECs de cada MRS e entre MRS.
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Figura 9 — Correlagéo entre resultados de YG BV vs YG Fz e YG BV vs YG F4 e regressdo
para o cenario Geral e programas de melhoramento
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4.7 Contextualizacéo

O modelo experimental pode ter afetado o resultado de YG Fs, uma vez que, 0 erro
experimental associado a falta de repeticdes pode ser significativo, pois como descreve Silva e
Silva (1999), ha maior precisdo em estimativas determinadas sobre um ndmero maior de
repeticdes e que ndo se pode estimar a variagcdo a partir de uma amostra com uma unica
observagao.

Outros pontos de atencdo descritos por Duarte (2000), no que concerne & selecdo de
gendtipos em fases preliminares dos programas de melhoramento, via DBA, é 0 pequeno
tamanho das parcelas, ja que, nessas fases, € comum a adogéo de parcelas de apenas uma ou
duas fileiras de plantas em razdo da pouca disponibilidade de material de propagacdo. Ainda,
como descreve Duarte et al., (2001), o DBA tem sido bastante utilizado em programas de
melhoramento genético vegetal, embora esteja condicionado a necessidade de repeticdo das

testemunhas sistematicamente entre blocos e/ou ensaios para calculo de estimativas residuais.



71

Uma maneira de minimizar o erro experimental associado ao layout das parcelas pode
ser a alterag@o para um modelo que reduza o efeito bordadura, pois como descreve Silva et al.,
(1991), tal efeito pode causar baixa precisdo experimental, como por exemplo, a utilizagéo de
parcelas com quatro linhas de dois metros e meio de comprimento com espacamento de meio
metro entre linhas e meio metro entre parcelas (corredor), sendo que, para se obter os dados
experimentais, utiliza-se apenas as linhas centrais e ndo as laterais que, conforme descrevem
Costa e Zimmermann (1998), servem para evitar a influéncia muatua entre as unidades
experimentais adjacentes, fato que ocorre quando as linhas externas sofrem concorréncia ou a
exercem, caracterizando uma interferéncia interparcelar ou competicdo entre parcelas
adjacentes. Dessa forma, seu uso tem sido uma técnica experimental utilizada para reduzir o
efeito da competicdo interparcelar, aumentando a precisdo experimental (STORCK et al.,
2000).

Como ja relatado, nos ensaios F4 onde j& se possuia maior volume de sementes, foi
possivel o emprego de parcelas com quatro linhas, evitando assim, efeito bordadura
interparcelar nas linhas centrais, onde foi realizado a colheita para analise de rendimento neste
estudo. Ainda, pode se utilizar parcelas com duas linhas de dois metros e meio de comprimento
com espagamento de meio metro entre linhas e entre parcelas (corredor) com duas repeticoes
onde, embora possa haver efeito bordadura, as repeti¢des podem minimizar o erro experimental.
No entanto, para Cargnelutti Filho et al., (2003), o uso de bordadura s6 é recomendado quando
realmente existe efeito sobre a precisdo experimental via competicdo interparcelar, caso
contrario, segundo Storck et al., (2000), o pesquisador pode coletar os dados em toda unidade
experimental, possibilitando o uso de unidades experimentais menores, e maior nimero de
repeticbes na mesma darea experimental o que pode resultar numa maior precisdo do
experimento. Todavia, como ja relatado, tais melhorias estdo sujeitas ao volume de semente
disponivel nas geracdes iniciais dos programas de melhoramento.

Também é usual a alocacdo sistematica das cultivares testemunhas ou mesmo de grupos
de tratamentos adicionais com alguma procedéncia em comum. Outras questbes como o
tamanho ideal dos blocos, a proporcéo das parcelas do bloco com testemunhas e 0 nimero de
testemunhas, também ndo estdo ainda esclarecidas nesse tipo de experimentacdo. Bearzoti
(1994), alerta ainda para o cuidado na escolha das testemunhas, as quais devem representar bem
a variancia residual da populacdo segregante em estudo. Diante disso, as testemunhas
escolhidas e utilizadas nesse estudo e descritas na Tabela 1 podem ser consideradas como
representativas, pois foram determinadas por cada melhorista com sendo cultivares de

referéncia em cada uma das MRS onde os programas de melhoramento atuam.
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O sucesso de um programa de melhoramento depende fundamentalmente da existéncia
de variabilidade genética, a qual permite que os processos seletivos resultem em ganhos
genéticos significativos (BERNARDO, 2002). Em um programa de melhoramento genético é
de fundamental importancia o conhecimento do germoplasma disponivel em termos de
desempenho, capacidade de combinacéo e a dissimilaridade genética (VIEIRA et al., 2005).

Ao se utilizar genitores altamente dissimilares geneticamente nos cruzamentos visando
aumentar a proporcdo da variabilidade genética, proporcionalmente, aumenta-se o grau de
heterozigose das populaces segregantes, tornando o processo de selecdo de progénies em
geragdes precoces nas etapas do melhoramento mais complexo e desafiador. Por outro lado,
utilizar genitores com maior similaridade genética, pode ser extremamente Util quando se
objetiva a complementariedade de genes aditivos a um grupo de gendtipos que ja possuem bons
atributos agrondémicos para a maioria de seus caracteres.

As respostas das correlagdes obtidas neste estudo podem estar associadas aos
cruzamentos divergentes resultantes da dissimilaridade entre os genitores envolvidos nos
cruzamentos. Embora os cruzamentos fossem gerados apenas com genitores dentro de cada
programa de melhoramento, haveria a necessidade de melhor entendimento da similaridade
e/ou dissimilaridade genética entre estes genitores e dos efeitos diretos e indiretos nas progénies
utilizadas nos ensaios de geracao precoces (Fz e Fa).

Por se tratar de progénies em geragédo F3 e F4 com alto grau de heterozigose, a variagao
na resposta de YG de cada progénie e/ou pedigree é esperado, uma vez que, os alelos ainda
estdo em recombinacdo génica e podem apresentar comportamento ocasional (intenso a sutil)
quanto a interacdo GxXE, a depender do nimero de genes envolvidos em cada e no conjunto de
caracteristica que estd sendo avaliado. Como citado por Mendonga et al., (2020), é dificil
selecionar para caracteristicas quantitativas nas etapas iniciais do melhoramento, devido ao alto
nivel de heterozigosidade e pelo grande numero de novas progénies, o que as vezes leva o
melhorista a selecionar aleatoriamente essas caracteristicas nesta fase. Portanto, o fendtipo
neste ponto ndo € representativo do potencial de rendimento para linhas homozigéticas. Além
disso, geralmente ha muitas progénies por cruzamento, tornando a avaliacdo em campo de todos
os individuos inviavel.

Nesse sentido, a predi¢do gendmica em estagios iniciais pode aumentar a possibilidade
de encontrar individuos superiores e poderia complementar e incrementar o resultado deste
trabalho. Tal como descreve Del Conte (2021), para contornar 0s possiveis efeitos
perturbadores a selecdo que podem ser ocasionados pelos loci em heterozigose em fases

precoces do programa de melhoramento, se faz necessario lancar mdo de metodologias que
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permitam alcancar boas acuracias de sele¢do na avaliagdo das progénies, além de conduzir os
ensaios com boa qualidade experimental, sobretudo em fases de populagdes segregantes, onde
ainda se considera cada individuo como um genotipo unico e diferente dos demais.

A maioria dos resultados relatados em soja derivam do estudo de populacbes
homozigotas (Duhnen et al., 2017; Jarquin et al., 2014; Zhang et al., 2016), considerando
diferentes culturas e interacdo GXE. No entanto, isso ndo preenche todo o conjunto de situagoes
em que a predicdo pode ser utilizada. Assim, poucas informacGes estdo disponiveis sobre o
desempenho nas fases iniciais de melhoramento, prevendo progénies e populagdes segregantes
(MENDONCA et al., 2020).

Adicionalmente, os efeitos aditivos dos genes sdo cumulativos ao longo de geracdes e
sdo as principais fontes de variacdo genética explorada pela maioria dos programas de
melhoramento (ISIK et al., 2003). A correlacdo entre YG BV vs YG Fz e YG BV vs YG F4
podem, possivelmente, apresentar aumento da magnitude e alteragdo da direcdo (para positiva)
ao ponto que reduzem o grau de heterozigose.

Uma forma de minimizar o efeito da heterozigose nos resultados de YG Fs e,
principalmente YG F3 poderia ser a utilizagdo de outros métodos de melhoramento, onde ha o
avanco de geracdo até que as progénies atinjam maior grau de homozigose €, sé depois disso,
avancem para ensaios de competicdo e selecdo. Tal como descreve Almeida e Kiihl (1998),
métodos tradicionais de melhoramento de plantas autdgamas sdo utilizados para desenvolver
novas cultivares de soja tais como, genealdgico, populacdo (bulk), genealdgico, genealdgico
modificado, Single-Seed Descendent (SSD), Single Pood Descent (SPD) e retrocruzamento.
VariacGes e/ou combinacGes de métodos sdo bastante utilizados pelos melhoristas durante o
processo de avanco de geracBes das populacdes segregantes. Técnicas de biotecnologia e
engenharia genética, como marcadores moleculares e transformacao de plantas, sdo importantes
ferramentas tecnoldgicas de grande aplicacdo nos processos de selecdo e aumento de
variabilidade genética (ALMEIDA e KIIHL, 1998).

Adicionalmente, para acelerar o processo de homozigose, pode-se eficientemente adotar
metodologias de avango rapido de geracOes, ou seja, avangar duas, trés ou até quatro geragdes
com o cultivo em um mesmo ano, a depender do ciclo das progénies, regido a ser cultivada,
técnicas e ferramentas suplementares, como estufas, sistemas de agquecimento e ventilacéo,
suplementacdo ou supressdo de luz para alterar o fotoperiodo, uso de horménios, colheita
antecipada das sementes, alteracdo na concentracdo de CO> em ambientes controlados entre
outros. Nesse caso, como o interesse do melhorista é apenas avancar geracfes sem realizar

nenhum processo seletivo direto e 0 montante de sementes ndo se torna um fator limitante, esse



74

avango rapido de geracdes pode ser feito fora da MRS de origem do programa de
melhoramento, como por exemplo, regides de baixa latitude.

De modo geral, como descreve Del Conte (2021), estas estratégias utilizadas para
acelerar o melhoramento sdo conhecidas como “speed breeding” e tem sido assunto de muitos
estudos na atualidade. Do ponto de vista de ganho genético, combinar metodologias que somam
a selecdo de genotipos agronomicamente superiores em geragGes precoces em um programa de
melhoramento, reduzindo o tempo e custo para obtencdo de uma nova cultivar, sem duavida,
tende a ser a melhor estratégia a ser adotada pelo melhorista.

O efeito da interacdo GXE é conhecidamente um dos maiores desafios dos programas
de melhoramento de plantas, especialmente da soja, pelo fato da cultura ser altamente
responsiva as condi¢bes ambientais, tal como; altitude, latitude, temperatura, luminosidade e
pluviosidade. Soma-se a isso o efeito do ano/safra, uma vez que, as condi¢des ambientais ndo
necessariamente sao as mesmas em seguidos anos de cultivo, por tanto, é pouco provavel e
assertivo prever o comportamento de um gendtipo em anos subsequentes. Como exposto, 0
efeito ambiental tem forte influéncia no genotipo e, esta interacdo, pode ser potencializada e
atipica em genotipos em heterozigose, causando ruidos nos resultados de rendimento das
progénies e nas andlises de correlacdo entre varidveis consideradas, como no caso deste
trabalho.

Certamente, tem de se considerar que ha forte efeito da heterozigose das progénies
nesses ensaios experimentais.

A dissimilaridade genética entre genitores, ja contextualizada anteriormente, pode
ocasionar um evento genético que pode ter influenciado fortemente na formacao das progénies
e, consequentemente nos resultados de YG BV, YG Fs, YG Fs4 e nas suas respectivas
correlagdes, chamado “yield drag ou linkage drag” que ocorre especialmente nos cruzamentos
entre genitores exadticos, muito antigos ou muito dissimilares. Este tipo de cruzamento, como
descreve Kofsky et al., (2018) pode trazer partes indesejadas do genoma junto com 0s genes
selecionados devido ao desequilibrio de ligacdo. O arrasto de ligacdo geralmente resulta em
arrastos de caracteristicas desfavoraveis, como reducéo no rendimento.

H4 consideravel contribuicdo de germoplasma exotico na formagdo, complementagéo e
ampliacdo do germoplasma das espécies cultivadas, no entanto, as dificuldades envolvidas no
trabalho com germoplasma exético tém limitado sua utilidade no melhoramento de plantas. As
ligagdes indesejadas muitas vezes impedem a incorporagdo bem-sucedida de genes exoticos
benéficos em linhagens comerciais. Assim, 0 uso de exéticos no melhoramento tradicional

torna o processo de melhoramento das culturas um empreendimento tedioso, demorado e caro.
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Para Bornhofen (2019), além do processo demorado de piramidacdo, o qual pode conduzir a
um “atraso” na produtividade comparado com as cultivares mais recentes (yield lag) genotipos
doadores geralmente sdo pouco melhorados e quando retrocruzados, podem impactar
negativamente a produtividade.

Do ponto de vista genético, outro fator a ser considerado nos resultados obtidos diz
respeito ao germoplasma utilizado nesse estudo que € essencialmente convencional (ndo OGM
— Organizamos Geneticamente Modificados). No Brasil, em torno de 94% da soja cultivada €
geneticamente modificada (OGM) segundo International Service for the Acquisition of Agri-
biotech Applications - ISAAA (2018). Essa grande adocéo por novas biotecnologias fez com
que, praticamente, todas as empresas de melhoramento genético de soja, sejam elas publicas
ou, principalmente privadas, migrassem suas pesquisas para OGMs ocasionando drastica
reducdo na disponibilidade comercial de cultivares convencionais, limitando e estreitando
fortemente a base genética. Comercialmente, ha poucas opcGes de cultivares convencionais
disponiveis no mercado, consequentemente, resultando em reducdo no nimero de opcGes de
possiveis genitores para blocos de cruzamento e formacéo de bancos de germoplasma, selecéo
de progénies e lancamento de novos cultivares.

Uma estratégia para contornar a indisponibilidade de germoplasma convencional pode
ser a conversao de cultivares comerciais (OGM) em linhagens convencionais, seja por meio de
cruzamentos simples ou pela metodologia de retrocruzamentos, também conhecidos como
backcross, desde que, utilizando-se de algum dos genitores convencionais no cruzamento,
seguindo os processos seletivos buscando individuos que apresentem auséncia de genes de
transgenia. Pra isso, tal identificacdo e selecdo de individuos segregantes convencionais é
facilitado com o suporte de ferramentas como marcadores moleculares. Contudo, esse processo
demanda muito esforco, tempo e recursos que, em muitos casos, pode tornar a linhagem a ser
desenvolvida ultrapassada ou com caracteristicas inferiores aquelas atuais ou a seus proprios
genitores.

Da mesma forma como descrito anteriormente, a utilizagdo de métodos, ferramentas e
estratégias que visam acelerar 0s processos de homozigose é totalmente aplicavel e
recomendada também nos processos de conversdo de linhagens, contornando a problematica de
yield lag, ampliando e tornando mais eficientes e robustos os bacos de germoplasma
convencionais.

Como mencionado, as progénies utilizadas nesse estudo sdo convencionais e foram
originadas, em sua grande maioria, do cruzamento entre linhagens e cultivares comerciais OGM

e linhagens convencionais.
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No germoplasma de um programa de melhoramento, havendo melhores gendtipos,
sejam elas progénies, linhagens ou cultivares comerciais, especialmente em relacdo a YG, néo
necessariamente pode se considerar que, quando utilizados como genitores em blocos de
cruzamento, seja pelo método tradicional ou preditivo, impreterivelmente irdo gerar populacdes
segregantes e progénies com caracteristicas agrondémicas superiores, embora a selecao
recorrente seja comprovadamente eficiente na maioria dos casos, fato esse que pode também
explicar a baixa correlacdo entre YG BV vs YG Fz e YG BV vs YG Fa.

Dentre algumas metodologias, para fins de selecdo de individuos, pode-se considerar
como exposto por Resende (2002), o qual afirma que a predicdo de valores genotipicos
utilizando o BLUP a nivel de individuo (BLUPI) é uma 6tima estratégia para a selecéo entre e
dentro de populagdes, visto que, tal procedimento considera simultaneamente informaces das
populacdes e individuos dentro das populacdes. Posteriormente, outras estratégias surgiram e
foram sendo adaptadas e/ou melhoradas, tal como BLUP individual simulado (BLUPIS)
(RESENDE e BARBOSA, 2006) e BLUP individual simulado modificado (BLUPISM —
BLUP) (CASTRO et al., 2016).

A selecdo efetuada contemplando as informac6es de genitores ou de pedigree tende a
ser mais eficiente que a efetuada considerando apenas a informagéo das progénies (BAUER e
LEON, 2008). Visando aumentar a eficiéncia do REML/BLUP, a utilizagdo de matriz de
parentesco também pode ser uma estratégia de melhoria da estimacdo, como também sugere
Nejati-Javaremi et al., (1997). O nivel de parentesco entre 0s genotipos no conjunto de
treinamento e o conjunto de teste também tem um forte impacto na precisdo da predicdo
(HABIER et al., 2010; CLARK et al., 2012). Usar informacdes de arquitetura genética contida
no conjunto de dados € uma estratégia eficaz (WANG et al., 2018).

André (1999), relata que a utilizacdo de informacdes de parentesco, ou similaridade
genética, obtidas com dados de genealogias ou mesmo por marcadores moleculares. além de
melhorar as predi¢Bes dos valores genéticos, remove tendéncias atribuidas aos diversos
grupos genéticos, diminui influéncias de processos seletivos e permite até predizer valores
genéticos (BV) de individuos ndo avaliados. Isso porque, sob pouca ou nenhuma
informacdo de um individuo, os dados de seus parentes contribuem para a predigédo do seu valor
genético.

Caracteres de importancia agrondmica, em sua maioria apresentam baixa herdabilidade
(CRUZ, SALGADO e BHERING, 2013). Diante disso, uma alternativa possivel visando
melhorar a predicdo de cruzamentos e a correlacdo seria a analise conjunta de caracteristicas

maultiplas que, conforme descrevem Jia, Jannink e Jean-Luc (2012) e Alimi et al., (2013), pode
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melhorar a precisdo da predi¢do com caracteristicas altamente correlacionadas, particularmente
para algumas caracteristicas de baixa herdabilidade. A herdabilidade esta positivamente
relacionada a precisdo da predicdo. Como exemplo, usando o0 mesmo metodo de selecéo
gendmica, a precisao da predicdo de uma caracteristica de alta herdabilidade (como peso de mil
grdos) é frequentemente maior do que a de uma caracteristica de baixa herdabilidade (como
rendimento de gréos) (WANG et al., (2018). Por tanto, a baixa herdabilidade da variavel YG,
unicamente utilizada nesse estudo, possivelmente contribuiu para os resultados de correlacéo
fraca a muito fraca.

Desse modo, a utilizacdo destas estratégias e metodologias tende a melhorar a predicao
e correlacdo entre as varidveis consideradas nesse estudo.

Nas andlises de correlacdo, em todos os cenarios apresentados, foi possivel identificar
gue houve uma grande dispersdo dos dados, especialmente fora do intervalo de confianca da
regressdo o que culminou nas baixas correlacdes entre as varidveis, o que pode indicar que o
modelo de regressdo pode ndo estar ajustado ao tipo de correlacdo entre as varidveis e objetivo
comparativo.

As baixas correlagcdes podem ainda estar associadas a representatividade dos ensaios em
cada REC nas respectivas MRS, especialmente nos ensaios F4, ou seja, uma determinada REC
possui maior nimero de ambientes com ensaios do que outra. Esse fator ndo é exclusivo deste
trabalho, mas sim, comum nos programas de melhoramento, uma vez que, a definicdo dos
ambientes a serem explorados com ensaios experimentais depende de atributos técnicos, tais
como, extensdo territorial da REC, homogeneidade ambiental e area efetivamente cultivada
dentro da extensdo territorial total da REC. Por outro lado, depende também de alguns atributos
ndo técnicos, pode-se citar, logistica de acesso, nivel tecnoldgico e praticas culturais adotadas
nas areas cultivadas, estratégias comerciais e marketshare, presenca e concorréncia com outros
programas de melhoramento entre outros diversos fatores que, embora ndo estejam diretamente
relacionados ao programa de melhoramento, é fundamental que sejam avaliadas e consideradas
pelo melhorista, afim de, determinar estratégias para enquadrar o programa de melhoramento
com as caracteristicas intrinsecas de cada MRS.

Ainda em relagédo aos ambientes dos ensaios Fz e F4 utilizados neste estudo e descritos
na Tabela 2, ao se comparar com as informacdes divulgadas no ultimo Censo Agropecuario
2017 (INSTITUTO BRASILEIRO DE GEOGRAFIA E ESTATISTICA — IBGE, 2017) onde
foram apresentados informagdes sobre o ranking de estados e cidades com maiores areas
cultivadas (hectares) e cartograma com a producdo (toneladas) da cultura da soja, € possivel

verificar que grande parte dos ambientes de ensaios estdo em concordancia com a
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representatividade em cada REC e MRS. De fato, pode se considerar que os 50 ambientes
utilizados neste estudo geraram informagdes de grande relevancia e abrangem os principais
ambientes produtores da soja no Brasil.

Levando em conta os cenarios analisados (M1, M2, M3, M4, M5 e Geral) as correlacdes
entre os valores de YG BV vs YG Fz e YG BV vs YG F4 tiveram variagdes do valor de r entre
0.01 (YG BV vs YG F4 no cenério M3) a 0.4800 (YG BV vs YG Fz no cenério Geral). A
correlacdo entre YG BV vs YG F3 no cenério Geral, com valor de r de 0.4800, se deu de forma
moderada, indicando que, para este cenario, a utilizacdo da predicdo de cruzamentos pode ser
utilizada como metodologia de identificagdo de cruzamentos com maior potencial para gerar
progénies com melhores atributos agronémicos.

Ao se obter resultados de correlaces de forma modera, pode-se adotar a estratégia de
utiliza-la para descartar 0s piores cruzamentos, ao invés de usa-la para selecionar os melhores
cruzamentos, pois é razoavel considerar que 0s cruzamentos caracterizados como piores pelo
modelo preditivo, dificilmente serdo aqueles que possuem melhor potencial produtivo real e,
caso sejam descartados, ndo havera perdas significativas no germoplasma.

Pode se considerar ainda que os modelos de predicdo de cruzamentos podem ser
ajustados a depender da MRS, uma vez que, cada programa de melhoramento possui
caracteristicas proprias, a comecar pela diversidade dos respectivos germoplasmas e dos
ambientes onde os processos seletivos séo aplicados. Como comparativo, Mendonca et al.,
(2020) conseguiram modelos que alcancaram habilidades de predicdo entre 0,40 e 0,56,
permitindo assim a aplicacdo de uma selecdo de baixa intensidade em F,. Como resultado,
metade das progénies poderiam ser descartadas sem grandes perdas, indicando que, por meio
da predicdo gendmica, é possivel selecionar para caracteristicas quantitativas nas etapas iniciais
de melhoramento, o que pode aumentar a eficiéncia do programa nas fases avancadas.

Embora a utilizacdo de dados fenotipicos para predicdo de cruzamentos objetivando
identificar melhores combinagdes que tenderiam a gerar progénies com caracteres
agronomicamente superiores e assim, reduzir consideravelmente 0 nimero de possiveis
cruzamentos inaptos e excessivas etapas experimentais, reduzindo os custos dos programas de
melhoramento nas diversas regides sojicolas do Brasil, neste trabalho, ndo tenha se mostrado
altamente eficiente ao ponto de ser aplicado, diversos outros trabalhos contribuem com
resultados extremamente positivos utilizando esta metodologia, tal como Xu et al., (2014), com
a cultura do arroz, Daetwyler et al., (2014), em seu trabalho com trigo e Mendonga et al., (2020)

trabalhando com populagfes segregantes e progénies de soja.
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A predicdo de cruzamentos utilizando informacGes fenotipicas e/ou genotipicas
apresenta grande potencial nos programas de melhoramento com comprovavel aplicabilidade
em genotipos elites com alto grau de homozigose, porém, sua utilizacdo em germoplasmas com
consideravel grau de heterozigose ainda carece estudos aprimorados, especialmente pela

relevancia e desafio imposto aos melhoristas.
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5 CONCLUSAO

A predicdo de cruzamentos mostrou pouca eficdcia na identificacdo preliminar de
cruzamentos com alto potencial de gerar progénies agronomicamente superiores para as
macrorregides sojicolas (MRS) e regides edafo-climaticas (RECs) do Brasil.

A utilizacdo de modelos preditivos que contemplem maior nimero de variaveis, além
da utilizacdo da matriz de parentesco tende a ter estimativas de maior acurécia, especialmente

quando se objetiva selecionar progénies em gerages iniciais, com alto grau de heterozigose.
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6 CONSIDERACOES FINAIS

Os resultados encontrados neste trabalho aportam com importantes fundamentos que
podem nortear demais pesquisas que buscam desenvolver e implementar metodologias e
ferramentas que auxiliem os melhoristas nos processos seletivos em geragdes precoces nos
programas de melhoramento de plantas, isso porque, o grande objetivo dos melhoristas €
aumentar a frequéncia de alelos favoraveis no germoplasma, melhorando simultaneamente
maultiplas caracteristicas e, seu desafio é encontrar tais individuos que reinam o maximo dessa
frequéncia alélica favoravel no menor tempo possivel.

Certamente, com avan¢os nos processos de melhoramento genético, adocdo de novas
metodologias e equipamentos, novas ferramentas biotecnoldgicas, modelos estatisticos,
modelos preditivos mais aprimorados, especialmente aqueles que consideram
multicaracteristicas e multiambientes, fenotipagem de alto rendimento, reducdo nos custos de
genotipagem e metodologias de analises de dados, o tempo despendido para se obter progénies
com alto potencial produtivo e com caracteres agrondmicos superiores tende a ser reduzido,
aumentando assim, o ganho genético por ano de melhoramento.

A visto disto, a cada ciclo, novas linhagens estardo disponiveis aos melhoristas para
serem utilizadas como genitores nos cruzamentos, seja este pelo método tradicional ou pela
predicdo de cruzamentos e assim, o0 melhoramento genético de plantas continuara a exercer sua

consideravel contribuicdo para 0 aumento da produtividade das espécies cultivadas.
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