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RESUMO

Resposta a selecdo em duas populacdes de soja com diferentes proporcdes de
cada genitor

O método do retrocruzamento & bastante utilizado no melhoramento de
plantas para transferir um ou mais caracteres qualitativos de um genitor doador para
um genitor recorrente, que usualmente € um cultivar, sendo assim um método de
substituicdo alélica. Entretanto, existem poucas informagdes sobre 0 uso do método
do retrocruzamento para o0 melhoramento de caracteres quantitativos. As
informacdes tedricas baseados no modelo de um loco com dois alelos indicam que
uma geracao de retrocruzamento para o genitor mais produtivo acarreta um aumento
na média da populacdo, mas uma reducdo na variancia genética, o que limita o uso
deste método para o melhoramento de caracteres quantitativos. Por outro lado,
diversos trabalhos relatam a ocorréncia de um aumento da variancia genética em
seguida a um ou mais retrocruzamentos. Neste sentido, este trabalho foi conduzido
para avaliar a eficiéncia de uma geracdo de retrocruzamento para O
desenvolvimento de linhas puras superiores em soja, em uma populacdo derivada
de um cruzamento biparental entre os cultivares BRS-134 e EMGOPA-315, onde
este ultimo foi utilizado como genitor recorrente, por ser mais produtivo. Vinte
progénies F,.5 e 20 progénies RC;F, foram selecionadas para producao de gréos a
partir de duas populagdes basicas (F..4 € RC;F3) compostas de 100 progénies cada,
previamente avaliadas para producdo de grdos e caracteres agrondomicos em trés
ambientes. A avaliacdo experimental das progénies selecionadas foi realizada no
ano agricola de 2011/12 na Estagdo Experimental de Anhumas, pertencente ao
Departamento de Genética da ESALQ/USP, em Piracicaba, SP. As progénies de
cada populacdo foram avaliadas em um experimento em blocos ao acaso com 20
repeticbes e parcelas lineares de 2 m, separadas por 0,5 m, contendo 30 plantas
apos o desbaste. Os seguintes caracteres foram avaliados: Producéo de graos (PG),
namero de dias para maturacdo (DM), altura das plantas na maturacdao (AM) e
acamamento (AC). Os resultados mostraram que a populacdo derivada de um
retrocruzamento gerou um maior numero de progénies mais produtivas e, portanto,
uma geracao de retrocruzamento para o genitor mais produtivo pode ser uma boa
estratégia para melhorar a eficiéncia da selecao para producao de grdos em soja.

Palavras-chave: Melhoramento vegetal; Retrocruzamento; Variabilidade genética;
Resposta a selecéo






ABSTRACT

Response to selection in two soybean populations with different proportion of
each parent

The backcross method is commonly used in plant breeding to transfer one or
more qualitative traits from a donor parent to a recurrent parent, which is usually a
cultivar. Therefore is a method of allelic substitution. However, there is limited
information on using the backcross method for the improvement of quantitative traits.
Theoretical information, based on a one-locus two-allele model, indicates that one
generation of backcrossing for the higher yielding parent increases the population
mean but decreases the genetic variance. The latter could limit the use of backcross
method for the improvement of quantitative traits. On the other hand, several reports
have shown a genetic variance increase following one or more backcrossing. This
work was carried out to evaluate the efficiency of one generation of backcrossing for
the development of superior soybean lines, in a population derived from a two-way
cross between BRS-134 and EMGOPA-315 cultivars, where the latter one was used
as recurrent parent for being higher yielding. Twenty F,s and 20 RC;F; higher
yielding progenies were selected from two base populations (Fzs and RC;Fj3)
previously evaluated for grain yield and agronomic traits in three environments.
Evaluation trials of the selected progenies were carried out in 2011/12 growing
season at Anhumas Experimental Station, belonging to the Department of Genetics,
ESALQ/USP, in Piracicaba, state of Sdo Paulo, Brazil. A randomized complete block
design with 20 replications and plots of 2 m rows spaced by 0.5 meter with 30 plants
after thinning, was used for each population. The following traits were recorded: grain
yield (PG) number of days to maturity (DM), plant height at maturity (AM), and
lodging (AC). General results have shown that the backcross population generates a
higher number of more yielding progenies, and therefore one generation of
backcrossing for the higher yielding parent could be a good strategy to improve the
efficiency of selection for grain yield in soybeans.

Keywords: Plant breeding; Backcrossing; Genetic variability; Response to selection
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1 INTRODUCAO

O método de retrocruzamento € um método bastante utilizado pelos
melhoristas de plantas e tem como finalidade transferir caracteres de heranca
simples, geralmente monogénicos, de um genitor qualquer (genitor doador) para
outro genitor adaptado (genitor recorrente), que geralmente é um cultivar. E,
portanto, um método de substituicdo alélica. Neste método, durante as sucessivas
geracdes de retrocruzamentos € realizada a selecdo para o alelo a ser transferido
enquanto as demais caracteristicas do genitor recorrente vdo sendo recuperadas
gradativamente, obtendo-se assim, no final do processo, o genitor adaptado
acrescido de um ou poucos alelos do genitor doador.

Pouca énfase tem sido dada ao uso do método do retrocruzamento visando o
melhoramento de caracteres quantitativos. Os modelos tedricos, baseados em um
loco com dois alelos, indicam que um retrocruzamento para o genitor mais produtivo,
por exemplo, deve acarretar um aumento da média da populacdo, mas uma reducéo
indesejavel na variancia genética, o que limitaria 0 uso deste método para o
melhoramento de caracteres quantitativos. Com mais retrocruzamentos este
processo se intensifica, pois a cada retrocruzamento a populagédo adquire uma maior
proporcao do genitor recorrente.

Entretanto, diversos trabalhos relatam a ocorréncia de um aumento na
variancia genética em seguida a um ou mais retrocruzamentos, 0 que contraria 0s
modelos tedricos baseados em um loco com dois alelos. Existem diversas razdes
para explicar este fato, sendo uma das mais importantes a ocorréncia de epistasia,
gue nao é possivel incluir em modelos tedricos simples. Mesmo assim, existem
ainda poucas informacdes sobre o uso do método do retrocruzamento visando o
melhoramento de caracteres quantitativos.

Em vista destes fatos, os objetivos deste trabalho compreendem a avaliacéo
da eficiéncia de uma geracdo de retrocruzamento para o desenvolvimento de linhas
puras superiores em soja, a partir da avaliagdo de progénies selecionadas de duas
populacdes: uma constituida de 50% do genoma de cada genitor e outra constituida
de 75% do genoma do genitor mais produtivo, isto €, com um retrocruzamento para

0 genitor mais produtivo.
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2 DESENVOLVIMENTO

2.1 Reviséo Bibliografica

2.1.1 Soja: aspectos econdmicos e melhoramento genético

O programa de melhoramento de soja no Brasil baseou-se inicialmente na
introducé@o de algumas linhagens do sul dos EUA, as quais foram utilizadas para o
desenvolvimento de cultivares mais adaptados a regido sul do Brasil. Para as outras
regibes brasileiras, foi seguida a estratégia de desenvolvimento de linhagens
adaptadas as baixas latitudes, por meio da incorporacédo do carater Periodo Juvenil
Longo (PJL) (BONETTI, 1983; HIROMOTO; VELLO, 1986; PALUDZYSZYN FILHO;
SOUZA; ALMEIDA, 1993; PRIOLLI et al., 2004).

O caréter Periodo Juvenil Longo (PJL) possui controle genético simples e é
interessante para que as plantas ndo apresentem limitacbes quanto ao porte e
produtividade quando cultivadas em regides de baixas latitudes (condi¢cdes de dias
curtos); sendo assim, os programas de melhoramento desenvolveram cultivares com
o PJL, viabilizando a expansao do cultivo da soja no pais (SPEHAR, 1994; KIIHL,
2001).

A adocdo generalizada de tecnologias pelos produtores, incluindo o uso de
cultivares melhorados e que possuem o0s genes do periodo juvenil longo,
proporcionou, além do aumento na produtividade, o cultivo da soja de norte a sul do
pais, possibilitando assim maior competitividade do grédo brasileiro no mercado
internacional (FRANCA-NETO, 2004).

Na safra de 2012/13, no Brasil, foram produzidos 81.281,4 mil toneladas
deste grao, havendo assim um incremento de 22,4% comparado a safra de 2011/12.
E esperando que seja exportado aproximadamente 36,78 milhdes de toneladas e
haja um consumo interno de 42,40 milhdes de toneladas (CONAB, 2013).

E necessario que a producio de soja no cendrio brasileiro e mundial continue
aumentando, melhorando a eficiéncia na producdo de alimentos, fibras e
biocombustiveis para atender a demanda crescente (KANG, 2007). Dentre as
tecnologias disponiveis para o acréscimo da producdo, utilizando eficientemente a
area disponivel e superando as adversidades bidticas e abiotica, destaca-se o
melhoramento genético (TESTER; LANGRIDGE, 2010).
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O melhoramento genético de plantas visa a producédo de cultivares superiores
na agricultura de uma determinada regido, através do estudo e manipulacdo do
germoplasma de espécies cultivadas (BUENO; MENDES; CARVALHO, 2006). Trata-
se de uma ciéncia multidisciplinar e dinamica, capaz de se reinventar gracas as
continuas descobertas cientificas e abordagens técnicas (GEPTS; HANCOCK,
2006). Para o desenvolvimento de cultivares mais adequados as necessidades
humanas, no melhoramento utiliza-se conhecimentos de agronomia, genética,
citogenética, botéanica, fisiologia, entomologia, bioquimica, genética molecular e
estatistica (SCHLEGEL, 2010).

Gracas aos avancgos do melhoramento da cultura realizados pela Empresa
Brasileira de Pesquisa Agropecuéaria (Embrapa) e outras instituicbes publicas e
privadas foi possivel o plantio da soja em regides brasileiras de baixas latitudes,
entre a linha do equador e o trépico de capricérnio. Essa conquista revolucionou a
histéria mundial da soja, impactando no mercado a partir do final da década de
1980. Os lideres de producdo mundial de soja na atualidade sdo os EUA, Brasil,
Argentina, China, india e Paraguai. No Brasil, a soja é cultivada nas regides Sul,
Sudeste, Centro-oeste, Norte e Nordeste. Isso € possivel uma vez que foram
produzidos cultivares adaptados a cada regido (ABDELNOOR; BARROS;
MOREIRA, 1995; ALCANTARA NETO, 2001; PRIOLLI et al., 2002).

A identificacdo de genes envolvidos na expressao da produtividade, e seu uso
em trabalhos de melhoramento sédo fundamentais para producédo de novos cultivares
com maior potencial de producgéo. Para isso, atualmente estdo sendo identificados
QTLs (Quantitative Trait Locus) no genoma da soja associados ao rendimento da
cultura a fim de indicar a existéncia de alelos com potencial de incrementar ainda
mais a produtividade em germoplasma elite e em germoplasma introduzido
(GUZMAN et al., 2007).

2.1.2 Método do retrocruzamento

O meétodo do retrocruzamento envolve, em principio, 0 cruzamento de um
genitor doador, o qual possui a caracteristica interessante a ser incorporada, com
um genitor recorrente, geralmente mais adaptado, que n&o apresenta a

caracteristica contida no outro. O hibrido F; é entdo retrocruzado com o genitor
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recorrente em sucessivas geracoes, nas quais sao selecionadas as progénies com a
caracteristica de interesse. O objetivo do método consiste em recuperar 0 genotipo
do genitor recorrente, exceto para uma ou poucas caracteristicas do genitor doador
(BOREM; MIRANDA, 20009).

De acordo com Collard et al. (2005), assumindo uma populagdo com tamanho
infinito, podemos calcular a proporgéo tedrica do genoma recorrente (Pg,) depois de

n geracdes de retrocruzamento, pela seguinte expressao (eq. 1):

n+l
p -2 —1 )

gr 2n+1

7

Assim, em cada geracdo de retrocruzamento € recuperado, em média,
metade do genoma do genitor recorrente em relacéo a geracdo anterior, ou seja, se
na geracdo F; ha 50% do genoma recorrente, na geracdo RC; ha 75%, na RC, ha
87,5% e assim por diante, onde na RCgs havera 99,2% do genoma recorrente, ou
seja, sdo necessarios aproximadamente seis ciclos de retrocruzamento para
considerarmos uma recuperacdo satisfatéria do genoma do recorrente
(GUIMARAES et al., 2009).

Geralmente o método dos retrocruzamentos € utilizado para melhorar uma
caracteristica pontual em um cultivar (FEHR, 1987). Este método vem sendo
utilizado ha muito tempo, principalmente para caracteres qualitativos, de heranca
simples, sendo considerado um método de substituicdo alélica. Porém ha exemplos
na literatura de trabalhos, em diferentes culturas, que o método foi realizado com
foco em caracteres quantitativos, como por exemplo: transferéncia de peso de
sementes de trigo (KNOTT; TALUKDAR, 1971); transferéncia de resisténcia a
ferrugem-da-folha para aveia (SIMONS, 1985); resisténcia a podriddo radicular de
fitoftora em soja (MIAN; COOPER; DORRANCE, 2008), resisténcia a diversas
pragas, doencas e nematoides em feijdo (SINGH; SCHWARTZ, 2010; SINGH,;
SCHWARTZ, 2011); introgresséo de alelos que reduzem o periodo de vernalizagéo
em cevada (CASAO et al., 2011); entre outros.

Um dos problemas que o método dos retrocruzamentos pode apresentar esta
relacionado a ocorréncia de arrasto de genes (linkage drag) devido a presenca de
ligacdes génicas, as quais ocorrem, por definicdo, quando dois genes encontram-se
no mesmo cromossomo e com uma distancia inferior a 50 cM (centiMorgans),

fazendo assim com que eles tenham a tendéncia de serem transferidos juntos em
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programas de retrocruzamentos (BOREM; MIRANDA, 2009). Se o gene de interesse
estiver ligado a genes deletérios ou que controlam caracteres indesejaveis, 0
retrocruzamento pode estar incorporando estas duas caracteristicas, reduzindo o
sucesso do programa, uma vez que o bloco incorporado do genoma doador sO
podera ser eliminado do genoma recorrente mediante a recombinagédo. Por outro
lado, é possivel também que dois genes desejaveis estejam ligados, podendo ser
uma vantagem ao melhorista.

Para minimizar os efeitos do arrasto de genes algumas metodologias vém
sendo sugeridas, geralmente utilizando introgressdo assistida por marcadores
moleculares (VISSCHER; HALEY; THOMPSON, 1996; HOSPITAL; CHARCOSSET,
1997), também chamada de retrocruzamento assistido por marcadores (Markes-
Assisted Backcrossing — MAB). Utilizando o método convencional sdo necessarias
em torno de seis geracbes de retrocruzamento para recuperacao satisfatéria do
genitor recorrente, enquanto que utilizando marcadores pode-se chegar a este
objetivo até mesmo em RC, (FRISCH; BOHN; MELCHINGER, 1999), ou RCj
(BENCHIMOL; SOUZA JUNIOR; SOUZA, 2005) poupando desta forma de duas a
guatro geracoes.

O retrocruzamento também pode ser utilizado no inicio de programas de
melhoramento, isto é, na formacdo das populacdes-base, fase onde sao
selecionados o0s genitores que serdo utilizados nos cruzamentos iniciais para gerar
as populacdes segregantes, nas quais sera realizada a selecéo.

O objetivo basico do melhorista ao cruzar materiais divergentes € obter um
aumento na frequéncia de linhagens superiores (transgressivos) no final do
programa. Para isso, os dois genitores devem ser cruzados e, em F,, realizada a
selecdo dos genodtipos que combinem o maior numero de alelos favoraveis de
ambos, ou entdo deve ser realizado retrocruzamento uma ou mais vezes antes da
selecdo. A populagéo ideal para realizar selegéo deve conter média e frequéncia de
alelos favoraveis alta, mas com baixa variancia genética para os locos contendo o0s
alelos favoraveis da populacéo original. Deve conter também alta variancia genética
e maiores frequéncias de alelos favoraveis nos locos em que a populagéo receptora
nao possui o alelo de interesse (DUDLEY. 1982).

No desenvolvimento de populagbes-base proveniente de cruzamentos em
espécies autdbgamas, como no caso da soja, é importante obter progénies

homozigotas com frequéncia de alelos favoraveis maior que dos genitores utilizados.



17

Isso depende do numero de alelos favoraveis distintos entre esses genitores, da
probabilidade de fixagcdo dos alelos em um bloco génico Gnico, da contribuicdo
relativa dos alelos desejaveis dos genitores e das diferencas genéticas necessarias
para que o melhorista possa distinguir a planta superior entre as demais da
populacao (ISLEIB, 1999; LORENCETTI et al., 2006).

O valor da divergéncia genética reflete a quantidade total de locos divergentes
entre os materiais, podendo corresponder a alelos favoraveis ou nao; por isso, em
melhoramento, ndo se deseja excesso de variabilidade (RAMALHO; LAMBERT,
2004). O interessante ocorre quando os locos nos genitores divergem apenas onde
o cultivar superior ndo possui os alelos favoraveis, porém o outro cultivar o contém.
Por esta razdo € preferivel realizar cruzamento entre gendtipos elite, sem se
preocupar com variabilidade em excesso (DUDLEY, 1997; RASMUSSON;
PHILLIPS, 1997). Em resumo, a populacdo-base ideal deve apresentar uma média
alta e a maior variabilidade possivel para os caracteres em questao.

Briggs e Allard (1953) ressaltaram que, diferentemente do que geralmente se
supde, o método do retrocruzamento ndo é apenas limitado aos caracteres de
heranga simples. Estes autores, em uma revisdo sobre 0s processos obtidos em
programas de retrocruzamento até aquela época, apontaram resultados positivos
obtidos com caracteres quantitativos, como comprimento de graos de arroz,
tamanho de graos de feijdo-fava e altura de plantas em trigo.

Visando ajustar o carater florescimento precoce, carater com heranca
quantitativa, Allard (1999) cruzou uma linhagem comercial (genitor recorrente) com
uma fonte desta caracteristica (genitor doador). Em seguida retrocruzou com a
linhagem comercial, selecionou e autofecundou uma quantidade de plantas RC; que
mais se assemelhavam ao genitor recorrente e depois selecionou plantas com boas
caracteristicas e precocidade nas progénies RC;F,, até a obtencdo de linhagens
com o tempo de florescimento adequado.

Dudley (1982), em um estudo de simulacdo, avaliou os efeitos de um
retrocruzamento para obtencdo de gendtipos superiores e verificou que uma
geracdo de retrocruzamento antes da selecdo, quando um genitor apresenta mais
locos contendo alelos favoraveis que outro, aumenta as chances de obtencédo de
linhagens que superem o genitor superior. Quanto maior a divergéncia genética
entre 0s genitores, mais retrocruzamentos serdo necessarios e maior € a

importancia deste antes do inicio da selecdo. No mesmo sentido, Bailey (1977), em
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um estudo tedrico, concluiu que quanto maior o numero de locos envolvidos no
controle de um carater mais dificil € o melhoramento genético e assim maior é a
importancia do uso de um ou mais retrocruzamentos na recuperacdo de alelos
favoraveis do genitor superior.

De acordo com Bernardo (2010), em estudo de simulagdo, a variancia
genética € maior para as populacbes derivadas de F, quando comparadas a
populacdes derivadas de RC;, qualquer que seja a geracao de autofecundacéo. Por
outro lado, o autor também demonstra que a realizacdo de retrocruzamento para o
genitor superior aumenta a probabilidade de sucesso no melhoramento quando um
dos genitores apresenta desempenho superior ao outro. Isso ocorre devido as
maiores chances de fixacdo dos alelos favoraveis nos chamados segregantes
transgressivos, principalmente em caracteres controlados por muitos locos, ou seja,
as populacdes derivadas de retrocruzamentos tendem a ser mais promissoras para
obter gendtipos superiores.

Como em espécies autdgamas a meédia de um conjunto de linhagens
endogamicas derivada de um cruzamento entre dois genitores € igual a média
destes, procura-se entdo utilizar genitores com alto desempenho, aproveitando
assim o0s ganhos genéticos ja obtidos com melhoramento, exceto quando é
necessario introduzir uma caracteristica ndo existente em cultivares comerciais ou
guando pretende-se aumentar a variabilidade genética. Nestes casos, geralmente,
sdo utilizados genitores divergentes para algumas caracteristicas, como producao de
graos, altura da planta, precocidade, etc..

Ao cruzar materiais (P, e P,) contrastantes, gera-se uma grande variabilidade
genética em F,; porém h& uma reducdo na meédia da populacdo. Isto pode ser
descrito com base no modelo apresentado a seguir (eq. 2 a 6), para caracteres
quantitativos, considerando-se um modelo de um loco com dois alelos (KEARSEY;
POONI, 1996).

Média do genitor Pq:

P.=m +a 2)

Média do genitor Pa:

P.=m -a (3)
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Média da geracgéo F;:

Fi=m +d (4)

Média da geracgéo F:
F2=m +(1/2)d (5)

Variancia genética na geracao F»:

2 2 2
Ogr,) =0a +0p (6)

Nos modelos apresentados, m € a média dos genitores (linhagens), a é o
desvio dos homozigotos, d é o desvio dos heterozigotos, o2 € a variancia genética
total, o5 é a variancia genética aditiva e o € a variancia genética dominante. Ainda
de acordo com este modelo, a é metade da diferenca entre as médias dos genitores,
sendo assim, [a = (1/2) (P1 - P2)]. Considerando um carater quantitativo, a=>aje d =
2.di, em que i € o nimero de locos em que 0s genitores sao divergentes.

Se for feito um retrocruzamento para o P1, em teoria ocorre uma reducao na
variancia genética, porém um aumento na média da populacdo, baseando-se no
mesmo modelo, isto é:

Média da geragédo RC;:

RCi=m +(1/2)a +(1/2)d (7)

Variancia genética na geracédo RCi:

Ogre,y = (1/2)07 +0p (8)

Portanto, ocorre um aumento da média, devido ao componente a, mas uma
reducdo da variancia genética. Quanto mais divergentes forem os genitores, maior €
0 componente a.

Ainda com base neste modelo, as médias das linhas puras derivadas do F; e
do RC; (F.. e RC..) sdo as seguintes (eq. 9 e 10):

Fo=m 9)
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RC.=m +(1/2)a (10)

Como a média da populacdo melhorada depende da média da populacao-

base (original) e da resposta a selecao (eq. 11), isto é:

X, =X, +Rs (11)

m

em que X, € a média da populacdo melhorada, X,€ a média da populagéo original
e Rs é a resposta a selecdo, a vantagem de um ou outro tipo de populacédo é uma
questdo de balanco entre médias e variancias. Entretanto, € importante ressaltar que
esse modelo considera apenas um loco com dois alelos (KEARSEY; POONI, 1996),
e que caracteres quantitativos sdo controlados por um numero grande de locos
espalhados pelo genoma, o que pode ser uma limitacdo deste modelo.

Pela mesma razdo este modelo apresentado também ndo considera a
ocorréncia de epistasia, a qual, quando presente, pode causar vieses nhas
estimativas dos componentes de variancia aditiva e de dominancia, reduzindo a
precisdo na obtencdo de parametros genéticos como coeficiente de herdabilidade e
resposta esperada com a selecédo (CARLBORG; HALEY, 2004).

A presenca de epistasia foi relatada em varias culturas e para diversos
caracteres de importancia agronémica, entre elas, milho (WOLF; HALLAUER, 1997,
ETA-NDU; OPENSHAW, 1999; GARCIA-MENDONZA, 2011; SILVA DIAS, 2011),
arroz (LI et al., 2001), tomate (CAUSSE et al., 2007), feijao (JOHNSON; GEPTS,
2002), entre outras. Em soja, existem trabalhos que indicam a importancia dos
efeitos epistaticos em caracteres quantitativos, como a produtividade de gréaos
(ARAUJO, 2006; BARONA; COLOMBARI FILHO; GERALDI, 2009; SAINT MARTIN
et al., 2009), inclusive trabalhos de mapeamento de QTLs que tém detectado efeitos
epistaticos para esse carater (LARK et al.,, 1995; GUZMAN et al., 2007,
PALOMEQUE et al., 2009; SAINT MARTIN et al., 2009; WANG et al., 2009). Assim,
esses efeitos podem gerar desvios nos resultados teéricos esperados, como, por
exemplo, um aumento de variabilidade (RASMUSSON; PHILLIPS, 1997).

Em populagbes que sofreram processo de fixagao alélica, como naquelas em
que ocorreu subdivisdo ou efeito de gargalo, pode ocorrer uma conversdo da

variancia genética epistatica em aditiva, onde a selecdo natural atua, possibilitando a
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adaptacao dessas populagcdes a novos ambientes (GOODNIGHT, 1988). Com esse
mecanismo de conversdo mantem-se 0 processo de selecdo, mesmo havendo uma
base genética estreita (BERNARDO, 2010). Rasmusson e Phillips (1997) sugeriram
gue a epistasia € uma das razbées do continuo sucesso com os ciclos de selecéao,
assim, a realizacdo de retrocruzamento em uma populacdo pode gerar essa
converséao de variancias, aumentando o componente genético, fato nao previsto nos

modelos tradicionais simplificados.

2.1.3 Retrocruzamento em soja

O método do retrocruzamento tem sido bastante utilizado no desenvolvimento
de novos cultivares de soja, em sua maioria visando a transferéncia de resisténcia a
doencas, melhoria do sabor, reducéo dos teores de inibidores de proteases, reducao
do teor de &cido linolénico e aumento do teor de acido oleico. Tratando-se de
transferéncia de resisténcia a doencas, ha varios exemplos de cultivares obtidos
dessa forma, como, por exemplo, para a doencga cercosporiose (Cercospora sojina
Hara) e para o cancro-da-haste (Diaporthe phaseolorum f. sp. meridionalis)
(SEDIYAMA; TEIXEIRA; REIS, 2005). Algumas pesquisas também demonstraram a
possibilidade de transferir a resisténcia a podriddo radicular de fitoftora
(Phytophthora megasperma Drechs. var. sojae) para a soja através de
retrocruzamentos (WEHRMANN; FEHR; CIANZIO, 1988; WILCOX et al., 1971).

Boa parte dos programas de melhoramento de soja em andamento utilizam
retrocruzamento. Cianzio (2007) demonstrou que, nos EUA, 65% dos pesquisadores
do setor privado e 87% no setor publico utilizam este método no programas que
desenvolvem. Boa parte desses pesquisadores utilizam Pls (Plant Introduction) em
seus programas, 73% no setor publico e 47% no privado. Boa parte da utilizacdo de
retrocruzamento tem por finalidade a introgressdo de caracteres dessas linhagens
introduzidas para os cultivares comerciais, uma vez que a base genética da cultura
da soja é estreita (CHUNG; SINGH, 2008; HIROMOTO; VELLO, 1986).

Neste sentido Schoener e Fehr (1979) avaliaram populacées com diferentes
proporcdes (100%, 75%, 50%, 25% e 0%) de germoplasma de PIs de alto
rendimento com linhagens experimentais e comerciais, concluindo que o uso das Pls

nao ajudou a exceder a superioridade das cultivares elites; entretanto, como a
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populacdo com 50% possuiu a maior variabilidade e um rendimento médio aceitavel,
a utilizacdo de Pls pode ser adequado em populacdes destinados a melhorias a
longo prazo por meio de selecdo recorrente. Vello, Fehr e Bahrenfus (1984)
avaliaram o desempenho agronémico de cinco populacdes de soja com diferentes
porcentagens de germoplasma de Pls e também concluiram que o uso destas para o
melhoramento de producdo de graos em curto prazo nédo foi tdo eficiente quanto
utilizar selecdo em populacdes desenvolvidas a partir de cultivares domésticos.
Ressaltam porém, que seriam necessarios estudos de selecdo recorrente de longo
prazo para determinar a viabilidade do uso de PIs. Wehrmann et al. (1987) utilizaram
o método tentando transferir genes responsaveis pelo aumento do teor de proteina
em cultivares de alta producdo e concluiram que a realizacdo de dois
retrocruzamentos possibilitou a selecdo de linhagens com maior valor proteico e
producdo similar aos genitores recorrentes. Kim et al. (2012) mapearam QTLs em
duas populagdes retrocruzadas nas quais foram utilizados Pls como genitores
doadores e concluiram gue o germoplasma exoético pode ser uma fonte de novos
alelos para aumento de produtividade de cultivares domésticos e experimentais.

Muitas outras pesquisas identificaram QTLs associados com producéo de
graos, sendo que a maioria desses locos de alta produtividade sao provenientes de
genitores exoéticos (GUZMAN et al., 2007; PALOMEQUE et al. 2009, SEBASTIAN et
al., 2010; KIM et al., 2012). Entretanto, esses locos costumam estar ligados a outros
desfavoraveis (CONCIBIDO et al., 2003), com alta frequéncia de alelos deletérios.
Caracteres controlados por QTLs poligénicos de baixa herdabilidade, como
producdo de graos, podem ser mascarados por fatores externos por serem muito
sensiveis aos efeitos ambientais.

Considerando a importancia da cultura da soja e principalmente do carater
producdo de graos, torna-se importante verificar os efeitos de um retrocruzamento
nas medias e variancias da populacdo e, consequentemente, na obtencdo de
genotipos superiores. Farias (2013) avaliou a eficiéncia de uma geracdo de
retrocruzamento para o desenvolvimento de linhagens superiores de soja concluindo
gue uma geracao de retrocruzamento para o genitor mais produtivo pode ser uma
boa estratégia, visto que as variancias genéticas, as amplitudes de variacdo das
médias e a resposta esperada com sele¢do foram maiores nas populac¢des oriundas

de retrocruzamento.
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2.2 Material e Métodos

2.2.1 Descrigédo do material experimental

O material experimental compreende 40 progénies selecionadas de soja,
sendo 20 derivadas de uma populacgéo F, (progénies F,.5) e 20 derivadas do mesmo
cruzamento, mas seguido de um retrocruzamento (progénies RC;F,4). Os genitores
destas popula¢gdes sao dois cultivares adaptados as condi¢cdes do Estado de Séo
Paulo, o EMGOPA-315 (P;) e o0 BRS-134 (P;,), escolhidos por possuirem uma
consideravel divergéncia para varios caracteres: producdo de graos, altura de
plantas e dias pra maturacdo, sendo o EMGOPA-315 o genitor mais produtivo, com
plantas mais altas e mais tardias. A descricdo dos cultivares esta apresentada a

seqguir:

- P; - EMGOPA-315 (Rio Vermelho): Linhagem brasileira, liberada em 1998
pela extinta EMGOPA (Empresa Goiana de Pesquisa Agropecudria), proveniente do
cruzamento entre Dourados(2) x [(Amambai(2) x Ocepar 9-SSl)], com cor de flor
branca, hipocotilo verde, pubescéncia marrom e vagem marrom escura. Tem habito
de crescimento determinado, ciclo médio (131 a 140 dias), porte alto, boa
ramificacdo, semente com formato esférico arredondado, tegumento amarelo, lustro
intermediario e hilo preto. Possui resisténcia ao cancro-da-haste (Phomopsis
phaseoli f.sp. meridionalis e Diaporthe phaseolorum f.sp. meridionalis), a mancha
“olho-de-rd” (Cercospora sojina), ao oidio (Microsphaera diffusa) e ao mosaico
comum da soja (Soybean Mosaic Virus — SMV); e suscetibilidade aos nematoides de
galhas (Meloidogyne javanica e Meloidogyne incognita).

- P, - BRS-134: Linhagem brasileira, liberada em 1998 pela EMBRAPA
(Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria), proveniente do cruzamento entre
BR83-147 x BR84-8309, com cor de flor branca, hipocétilo verde, pubescéncia
marrom e vagem marrom clara. Tem habito de crescimento determinado, ciclo medio
(131 a 140 dias), semente com formato esférico arredondado, tegumento amarelo,
lustro fosco e hilo marrom. Possui resisténcia a pustula bacteriana (Xanthomonas

axonopodis pv. glycines), ao cancro da haste (Phomopsis phaseoli f.sp. meridionalis
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e Diaporthe phaseolorum f.sp. meridionalis), a ferrugem (Phakopsora pachyrhizi), a
mancha olho-de-ra (Cercospora sojina), aos virus da necrose da haste (VNH) e ao
mosaico comum da soja (Soybean Mosaic Virus — SMV); e suscetibilidade ao oidio
(Microsphaera diffusa) e aos nematoides de galhas Meloidogyne javanica e

Meloidogyne incognita).

2.2.2 Caracterizacdo do Ambiente Experimental

O experimento foi conduzido na area experimental do Departamento de
Genética da ESALQ-USP, no municipio de Piracicaba-SP. A area localiza-se na
margem esquerda do rio Piracicaba, aproximadamente nas coordenadas de
22°42'13” de latitude sul e 47°38°25” de longitude oeste, a uma altitude média de
510 m acima do nivel do mar e solo bastante argiloso.

2.2.3 Execucgéo experimental

2.2.3.1 Obtencéao das Progénies

As populacdes basicas foram obtidas da seguinte maneira: No ano agricola
de 2006/07 os dois genitores (P;: EMGOPA-315 e P,: BRS-134) foram cruzados em
casa de vegetacdo para a obtencdo de sementes F;, obtendo-se 50 sementes
viaveis. No ano agricola de 2007/08, as sementes de F; e as sementes de P; foram
semeadas na casa de vegetacdo. Na época do florescimento foram feitos os
retrocruzamentos [P1 x F1], obtendo-se (RC1F;) e, simultaneamente as sementes F,,
No inverno de 2008, as sementes F, e sementes RC;F; foram semeadas em vasos
na casa de vegetacdo para a obtencdo de progénies F,3 e progénies RC;F,
oriundas das autofecundacdes das plantas F, e RC;F;, respectivamente.

No ano agricola 2008/09 as progénies F,3, e RC;F, foram semeadas no
campo e, na época da maturacdo, colhidas em bulk, obtendo-se assim 100
progénies de F,4 e 100 progénies RCiF;. Estas 200 progénies foram avaliadas

experimentalmente em trés ambientes (combinacdo de dois locais e dois anos) nos
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anos agricolas 2009/10 e 2010/11. Estes dados correspondem a tese de doutorado
de Farias (2013). As estimativas das herdabilidades e das respostas a selecéo
obtidas por este autor indicam que a populacao derivada de um retrocruzamento tem
maior potencial para gerar linhas puras superiores.

Com base nas médias dos trés ambientes (FARIAS, 2013) foram
selecionadas as 20 progénies superiores para produgdo de grdos de cada
populacdo. Estas entdo foram avaliadas no ano agricola de 2011/12 no
Departamento de Genética da ESALQ/USP, em Piracicaba-SP. Para isso foram
utilizadas as sementes oriundas dos Ultimos experimentos que correspondem as
geracoes F,.5 e RC1F,4, respectivamente e, portanto, com alto grau de homozigose.

A figura a seguir (Figura 1) ilustra o método de obtencao das progénies.

BRS-134 EMGOPA-315 2006/07
V Pl X pz :
! 2007/08
Fl X P2
........ =
Y Y
. RGO 2008/09
® ® inverno
Y Y
Fo.3 RC.F,
........ = ®
Y Y
F2:4 RC1F3 2008/09
R &
Selecdo das 20 progénies
mais produtivas

Figura 1 - Esquema de obtencéo das populacdes nas quais se baseia este trabalho
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2.2.3.2 Avaliagdo experimental das progénies

As progénies selecionadas das populacdes F»5, e RC1F4 foram avaliadas em
dois experimentos, um para cada tipo de progénie. Para isso, em ambos o0s
experimentos, foi utilizado o delineamento em blocos casualizados, com 20
repeticdes, contendo 22 tratamentos. Os tratamentos foram constituidos pelos dois
genitores (testemunhas) e as 20 progénies. A instalacdo dos experimentos foi feita
de forma a intercalar os tipos de progénies em cada repeticdo. Para isso foram
realizados dois sorteios: um para definir a ordem dos tipos de progénies em cada
repeticdo, e outro para definir a ordem dos tratamentos dentro de cada tipo. Com
iSso objetivou-se poder comparar as médias das progénies oriundas de populacdes
diferentes.

Foram utilizadas parcelas lineares de 2,0m de comprimento, espagadas em
0,5m e estande inicial de 45 plantas. O experimento foi semeado no inicio de
novembro, com desbaste para 30 plantas por parcela apos 20 dias, quando entéo foi
realizada a contagem do estande inicial das parcelas, para posterior correcado para
estande (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992).

2.2.4 Caracteres avaliados

Os seguintes caracteres foram avaliados em ambos os experimentos:

a) Numero de dias para maturacdo (DM): periodo que corresponde ao
namero de dias decorridos entre a semeadura e o inicio da maturacdo completa,

guando cerca de 95% das vagens das plantas da parcela estdo maduras (secas);

b) Altura das plantas na maturacdo (AM): distancia, em centimetros, do
nivel do solo ao apice da haste principal, na época que as plantas atingem o estadio
Rg da escala de Fehr et al. (1971), ou seja, na maturacao. Esta medida foi obtida por

meio da média de cinco plantas aleatorias e competitivas da parcela;

c) Acamamento (AC): avaliado visualmente na maturacdo completa (estadio

Rs), por meio de uma escala de notas visuais que varia de 1 a 5, sendo que a nota 1
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corresponde a uma parcela com todas as plantas eretas e a nota 5 a uma parcela
com todas as plantas completamente acamadas;

d) Producao de graos (PG): avaliada por meio da pesagem, em gramas, dos
gréos colhidos de cada parcela (g.m?) em uma balanca eletronica, apés debulha das
plantas em trilhadeira mecéanica. Este valor foi posteriormente corrigido para a

umidade padrédo de 13%;

e) Umidade das sementes (US): avaliada por meio da utilizacao do aparelho
medidor de umidade Dickey-John®, modelo Multi-Grain. A medicdo foi feita

juntamente com a pesagem das parcelas.

Estande (ST): corresponde ao numero inicial de plantas na parcela de 2,0m,

avaliado logo ap6s o desbaste.

2.2.5 Andlises estatistico-genéticas

2.2.5.1 Analises de variancia

Inicialmente os dados foram submetidos aos testes de aditividade do
modelo, normalidade dos erros e homogeneidade de variancias. Para todos os
caracteres, exceto acamamento, ndo houve restricdes as premissas da analise de

variancia. Para o carater acamamento (AC), as notas obtidas na avaliagdo visual

foram transformadas por Jx+1, ajustando assim os dados as exigéncias do
modelo.

Para cada carater foi realizada a analise de variancia, seguindo o
delineamento em blocos casualizados, efetuando corre¢cdo de estande para a
producédo de graos (PG) (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). Foi utilizado o programa
estatistico SAS para Windows (Statistical Analysis System, SAS Institute, 2008),
versao 9.2, moédulo “PROC GLM”.

O esquema da analise de variancia para as progénies F,s5, € RC;iF,4, foi

baseado no modelo matematico (equacao 12) a sequir:
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Y, =u+t +b, +e; (12)

em que:

Y;, € o valor observado do tratamento ino bloco j;

M € a média geral,

t, com i=1, 2, ..., 22, é o efeito de tratamentos (progénies+genitores);
b, com j=1, 2, ..., 20, é o efeito de blocos;

e; € o erro experimental associado a observagao Y, com e; ~N(0,0%).

O esquema da analise de variancia correspondente esta apresentado na
Tabela 1.

Tabela 1 - Esquema da andlise de variancia

Fonte de Variacao GL QM F
Blocos 19 QMg -
Tratamentos 21 QM+ QM+/ QMR

Progénies (P) 19 QMp QMp/ QMg
Genitores (G) 1 QMg QMg/ QMg
Grupos (GR) 1 QMegr QMgr/ QMg
Residuo 399 QMg
Total 439
onde:

QMsg € o0 Quadrado Médio de Blocos;

QM+ € o0 Quadrado Médio de Tratamentos;
QMp é 0 Quadrado Médio de Progénies;
QMg é 0 Quadrado Médio de Genitores;
QMgr € 0 quadrado médio de Grupos;
QMR € 0 Quadrado Médio do Residuo.
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De posse desta andlise foi possivel estimar o coeficiente de variacao
experimental e, consequentemente, a precisdo experimental, para cada carater, de

acordo com a seguinte expressao:

cvoo = Y M 1100 (13)

X

2.2.5.2 Teste Dunnett

A fim de determinar estatisticamente as progénies que diferiram positivamente
do genitor superior, para cada tipo de populacdo as médias dos tratamentos foram
comparadas com a média do genitor mais produtivo (P;), utilizando o teste de
Dunnett a 5%, de acordo com a seguinte equacao:

2QM,
R

A(Dunnett) = d (14)

onde:

Apunnery € @ diferenca minima significativa;
d é um valor tabelado em funcdo do numero de tratamentos e dos graus de
liberdade do residuo;

R corresponde ao numero de repeticdes (R = 20).

2.3. Resultados e Discussao

2.3.1 Anélises de variancia

2.3.1.1 Producéao de Graos (PG)

Na Tabela 2 estdo apresentadas as analises de variancia das progénies F;:5 e

RC,F, para o carater Producdo de Gréos (PG). Também estdo presentes o0s
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coeficientes de variacdo experimental, as médias das progénies, além das
amplitudes e dos intervalos de variacdo dessas médias.

Tabela 2 - Andlises de variancia, coeficientes de variacdo experimental (CV%), médias das progénies
F,5, RC1F,4, amplitude e intervalo de variacdo das médias individuais das progénies para
o carater producio de graos (PG), em g.m™

QM
FV GL _ _
Progénies F; 5 Progénies RC,F,
Blocos 19 19.655.9 ° 40.582,2 "
Tratamentos 21 93.935,7 " 88.224,6 ~
Progénies 19 95.294,0 © 89.914,0 ~
Genitores 1 19.077,0 ™ 3.917,9"™
Grupos 1 142.982,7 " 140.433,7 "
Erro 346/ 344% 5.888,5 7.030,3
CV% - 19,1 20,8
Média das progénies - 396,86 399,18
Amplitude - 2421 276,0
Intervalo de Variagdo - 265,1 — 507,2 286,5 —562,5

”,": Teste F significativo a 1% e n3o significativo, respectivamente; ™ : Progénies Fos; @ : Progénies RC1F4

Os coeficientes de variacdo experimental (CV%) para o carater PG foram
menores que 21%, para os dois tipos de progénies, valores satisfatérios quando
comparados a trabalhos semelhantes (ACEVEDO BARONA, 2007; CARVALHO,
2008; COLOMBARI FILHO, 2009; FARIAS, 2013). E comum que o carater PG
apresente CVs% maiores quando comparado aos outros caracteres, pois este é um
carater de maior complexidade e altamente influenciado pelo ambiente.

Foram detectadas diferencas altamente significativas pelo teste F (P<0,01)
entre as progénies F,s e RC;F, para o carater PG, indicando a ocorréncia de
variabilidade genética neste carater.

As médias gerais para PG foram de 396,86 g.m™ para as progénies F.s e de
399,18 g.m™ para progénies RC;F,, correspondendo a produtividade aproximada de
3,9 tha™ e 4,0 t.ha™, respectivamente. Esses valores podem ser considerados altos,
estando acima das produtividades médias de soja no Brasil (2,9 t.ha), do Estado de
S&o Paulo (3,2 tha') e do Estado do Parana (3,3 t.ha') o qual &, atualmente, o
maior do pais (CONAB, 2013).
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Entretanto, a amplitude de variacdo das médias das progénies F,s foi 14%
maior quando comparadas as progénies RC;F, (276,0 g.m™ contra 242,1 g.m?),
demonstrando que a variacdo de producdo foi maior nas progénies oriundas de
retrocruzamento. As progénies RCiF4, comparadas com as F,s, apresentaram
também valores mais altos no intervalo de variagdo, tanto na média minima (286,5
contra 265,1 g.m™®) quanto na maxima (562,5 contra 507,2 g.m), demonstrando que

0 retrocruzamento gerou um namero maior de progénies superiores.

2.3.1.2 Namero de Dias para a Maturacéo (DM)

O ciclo de um genotipo corresponde ao numero de dias entre o plantio e a
maturacdo das plantas, quando em ponto de colheita. Em geral, o ciclo dos
cultivares varia entre 75 e 210 dias, entretanto, esse valor pode oscilar dentro de um
mesmo cultivar, dependendo de fatores como época de semeadura (fotoperiodo),
clima, latitude a altitude da regido plantada (SEDIYAMA; TEIXEIRA; REIS, 2005).

Na Tabela 3 estdo apresentadas as analises de variancia das progénies F,5 e
RC.F; para o carater NUmero de Dias para a Maturacdo (DM). Também estédo
apresentados os coeficientes de variacdo experimental, as médias das progénies,
além das amplitudes e dos intervalos de variacdo dessas médias.

Os coeficientes de variacdo experimental (CV%) para o carater DM foram
menores que 2% para ambos os tipos de progénies, valores satisfatérios quando
comparados a trabalhos semelhantes (ACEVEDO BARONA, 2007; CARVALHO,
2008; COLOMBARI FILHO, 2009; FARIAS, 2013).

Foram detectadas diferencas altamente significativas pelo teste F (P<0,01)
entre as progénies F,5 e RC1F, para o carater DM, indicando a ocorréncia de
variabilidade genética neste carater.

As médias gerais para DM foram de 162,36 dias para as progénies F,.5 e de
161,23 dias para progénies RC;F,;, havendo assim pouca diferenca entre os
materiais. Entretanto, a amplitude de variacdo das progénies F;5 foi 75,2% maior
gquando comparadas as progénies RC;F, (15,82 contra 9,03 dias), demonstrando
que a variacdo das médias de DM foi bem menor nas progénies RC;F,4, conforme

pode ser verificado pelos intervalos de variacdo, sendo que, nas progénies Fys5 a
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média inferior foi mais baixa e a superior mais alta, comparadas as das progénies
RC1F,.

Tabela 3 - Analises de variancia, coeficientes de variacdo experimental (CV%), médias das progénies
F,s, RC1F,4, amplitude e intervalo de variacdo das médias individuais das progénies para
o carater nimero de dias para maturacao (DM), em dias

QM
FV GL _ _
Progénies F; 5 Progénies RC,F,
Blocos 19 51,72 " 48,71 "
Tratamentos 21 43317 " 174,60~
Progénies 19 375,25 122,17 "
Genitores 1 207,29 120,42 "
Grupos 1 1.759,66 1.224,83 "
Erro 398 9,36 9,77
CV% - 1,89 1,95
Média das progénies - 162,36 161,23
Amplitude - 15,82 9,03
Intervalo de Variacao - 153,39 — 169,21 156,44 — 165,47

”: Teste F significativo a 1%

2.3.1.3 Altura das Plantas na Maturacdo (AM)

A altura das plantas de soja na maturacdo € uma caracteristica importante
guando considerada a colheita mecanizada, sendo que esta pode variar de 20 a
mais de 150 cm, dependendo do cultivar, época de plantio, fatores climaticos,
caracteristicas do solo, entre outros. Para a colheita mecanizada, em solos de
topografia plana, a altura minima desejavel é de 50 a 60 cm. (SEDIYAMA,;
TEIXEIRA; REIS, 2005)

Na Tabela 4 estdo apresentadas as analises de variancia das progénies F;:5 e
RC,F, para o carater Altura das Plantas na Maturacdo (AM). Também estédo
apresentados os coeficientes de variacdo experimental, as médias das progénies,
além das amplitudes e dos intervalos de variacdo dessas médias.

Os coeficientes de variagcdo experimental (CV%) para o carater AM foram

menores que 10%, para ambos os tipos de progénies, valores satisfatorios quando
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comparados a trabalhos semelhantes (ACEVEDO BARONA, 2007; CARVALHO,
2008; COLOMBARI FILHO, 2009; FARIAS, 2013).

Tabela 4 - Analises de variancia, coeficientes de variacdo experimental (CV%), médias das progénies
F,s, RC;F,4, amplitude e intervalo de variacdo das médias individuais das progénies para
o carater altura das plantas na maturacao (AM), em cm

QM
FV GL , ,
Progénies F,.5 Progénies RC;F,
Blocos 19 190,95 ~ 129,56 ~
Tratamentos 21 1.314,35 " 934,32 "
Progénies 19 1.183,81 " 449,85 "
Genitores 1 2.614,65 4.291,37"
Grupos 1 2.494,68 " 6.782,19 ~
Erro 398 49,71 35,97
CV% - 6,54 5,31
Média das progénies - 108,50 114,19
Amplitude - 28,91 18,59
Intervalo de Variacdo - 94,82 — 123,73 104,63 — 123,22

" Teste F significativo a 1%

Foram detectadas diferengas altamente significativas pelo teste F (P<0,01)
entre as progénies F,5 e RC.F, para o carater AM, indicando a ocorréncia de
variabilidade genética neste carater.

As médias gerais para AM foram de 108,50 cm para as progénies F,.5 e de
114,19 cm para progénies RC;F4, havendo assim pouca diferenca (5%) entre as
duas populacdes. Como foi feito retrocruzamento para o0 genitor mais alto, o
EMGOPA-315, ja era esperado plantas mais altas nas progénies RC;F,. A amplitude
de variacado das progénies F,.5 foi 55,5% maior quando comparadas as progénies
RC1F4 (28,91 contra 18,59 cm), demonstrando que a variagdo das médias de AM foi
bem menor nas progénies RC;F,4, conforme pode ser verificado pelos intervalos de
variacdo, sendo que, nas progénies F,.5 a média inferior foi mais baixa e a superior

ligeiramente mais alta, comparadas as das progénies RC;F,.
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2.3.1.4 Acamamento (AC)

O acamamento em soja pode ocasionar perdas consideraveis na colheita
mecanizada, sendo assim uma caracteristica indesejada. Plantas muito altas ou com
caules muito finos possuem mais facilidade de acamar; porém, plantas com caule
excessivamente grosso, mesmo podendo apresentar maior produgdo, acabam
dificultando o corte e debulha dentro das maquinas (SEDIYAMA; TEIXEIRA; REIS,
2005).

Na Tabela 5 estdo apresentadas as analises de variancia das progénies F,s e
RC,F4 para o carater Acamamento (AC), realizadas com dados transformados por

JX+1. Também estdo apresentados os coeficientes de variacdo experimental, as
médias das progénies, além das amplitudes e dos intervalos de variacdo dessas

médias.

Tabela 5 - Andlises de variancia, coeficientes de variagdo experimental (CV%), médias das progénies
F.s, RC1F,4, amplitude e intervalo de variagdo das médias individuais das progénies para

o carater acamamento (AC), avaliado em notas de 1 a 5 e transformado em vXx+1

QM
FV GL - -
Progénies F,.5 Progénies RC;F,
Blocos 19 0,2297 "~ 0,2636
Tratamentos 21 0,4089 ~ 0,3090 ~
Progénies 19 0,3150 ~ 0,1939 ~
Genitores 1 1,6649 ~ 1,5204
Grupos 1 0,9373 " 1,2851 "
Erro 398"/ 397@ 0,0427 0,0389
CV% - 11,28 10,19
Média das progénies” - 2,48 2,87
Amplitude - 1,65 1,65
Intervalo de Variagéo - 1,60 — 3,25 2,15-3,80

": Teste F significativo a 1%; ®: Progénies F2s; @ : Progénies RC1Fs;  *: médias néo transformadas

Os coeficientes de variacdo experimental (CV%) para o carater AC foram
menores que 12%, para ambos 0s tipos de progénies, valores satisfatorios quando
comparados a trabalhos semelhantes (ACEVEDO BARONA, 2007; CARVALHO,
2008; COLOMBARI FILHO, 2009; FARIAS, 2013).
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Foram detectadas diferengas altamente significativas pelo teste F (P<0,01)
entre as progénies F,s e RC;F, para o carater AC, indicando a ocorréncia de
variabilidade genética neste carater.

As médias gerais para AC foram de 2,48 para as progénies F,s e de 2,87
para progénies RC;F,, havendo assim uma ligeira diferenca entre as populacdes.
Entretanto a amplitude de variagdo foi a mesma (1,65) entre as progénies F,s e
RC,F4, mas o intervalo de variacdo das progénies RC1F, apresentaram valores mais
altos de acamamento, tanto na média minima quanto ha maxima. Como os materiais
foram cruzados para o genitor mais alto e produtivo, o EMGOPA-315, ja era
esperado plantas mais altas nas progénies RC;F4, e por consequéncia, maior

acamamento, uma vez que esses caracteres tem alta correlagéo.

2.3.2 Anélise das médias

Na Tabela 6 estdo apresentadas as médias ajustadas para todos os
caracteres, em ordem decrescente para o carater PG, das 20 progénies F,.5 e das
20 progénies RC;F, avaliadas. Observa-se que nas progénies RC1F, dois materiais
(progénies 6 e 3) foram estatisticamente superiores ao parental retrocruzado
(EMGOPA-315), enquanto nas progénies F,.5 iSso ndo ocorreu.

Nos materiais transgressivos do RC;F4;, os valores para o carater AC
encontram-se abaixo na média e os valores de AM e DM bem proximos das médias,
0 que é interessante, mostrando que mesmo com o0 aumento da média de PG os
outros caracteres nao foram prejudicados, uma vez que plantas muito altas podem
acarretar maior acamamento, o que é desvantajoso, ja que gendtipos muito altos ou
acamados sdo indesejaveis por aumentar perdas na colheita.

As 4 progénies mais produtivas (20%) de RC;F4 produziram uma média de
501,3 g.m™ contra 488,8 g.m™ das progénies F»s, uma leve superioridade, enquanto
a média dos valores para 0s outros caracteres continuam proximas (114,5 e 111,2
para AM, 160,0 e 161,0 para DM e 2,52 e 2,26 para AC), demonstrando que, para as
4 progénies mais produtivas de cada populacdo, mesmo RC;F; possuindo uma

média de PG mais elevada os outros caracteres ndo foram prejudicados.
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Tabela 6 — Médias ajustadas, em ordem decrescente de PG, das progénies F,5 e RC;F,, para todos
os caracteres (PG, AM, DM, AC)

Progénies F,:5 Progénies RC;F,

Prog. PG AM DM AC Prog. PG AM DM AC
5 507,2 123,7 1614 2,55 6 562,5* 114,1 1604 2,42
17 492,0 114,1 163,3 2,25 3 526,7* 116,4 162,3 2,50
19 480,0 101,99 163,6 1,60 20 467,8 116,9 160,7 2,35
475,7 105,1 155,5 2,65 9 448,3 110,5 1564 2,80

457,8 94,8 156,4 2,40 1 432,7 106,9 158,55 2,95

18 447,8 108,5 165,2 1,65 13 432,0 104,6 162,7 2,15
6 438,0 101,3 1534 1,65 7 430,12 116,1 162,9 2,70
10 437,9 108,0 168,7 2,65 18 427,7 120,8 163,0 2,55
12 435,7 105,6 159,6 1,95 8 419,8 118,2 1599 3,05
16 434,3 111,6 165,2 2,65 10 4136 112,1 1584 3,00
372,6 121,9 165,9 2,85 19 390,7 110,3 165,5 2,55

3659 111,8 159,3 2,80 16 378,5 110,5 158,1 2,85

358,9 112,6 167,7 2,55 11 367,8 118,3 160,6 3,10

13 3544 107,8 166,6 2,25 12 365,8 1109 1614 2,90
15 353,2 108,2 160,0 3,10 17 353,5 116,5 158,0 3,35
8 349,9 110,12 161,5 2,85 14 343,7 123,2 164,7 3,00
14 331,2 98,0 161,2 2,65 5 3294 108,8 160,5 3,35
11 295,1 119,4 169,2 2,85 2 316,6 115,2 163,4 3,05
4 284,6 97,6 160,5 2,45 15 290,0 116,0 163,44 3,00
20 265,12 107,9 163,0 3,25 4 286,5 117,7 163,8 3,80
X 396,9 108,5 162,4 2,48 X 399,2 114,2 161,2 2,87

Prog.: Progénies; PG: produgdo de graos (g.m'z); AM: altura das plantas na maturacdo (cm); DM: numero de
dias para a maturagdo (dias); AC: acamamento (notas 1-5, ndo transformadas); * Progénies com PG
estatisticamente superiores ao genitor retrocruzado, utilizando teste de Dunnett a 5%.

2.3.3 Distribuicdo das progénies para o carater PG

Na Figura 2 esta apresentado o histograma, para os dois tipos de progénies
(F2:5 e RC1F,4), contendo as médias do carater producao de graos (PG).

Observa-se, na Figura 2, que as progénies RC1F, (em vermelho) estdo mais
deslocadas para a direita, evidenciando novamente um fato ja mencionado (Tabela
6), isto € que as progénies retrocruzadas geraram um numero maior de progénies

superiores.
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Figura 2 - Histogramas do carater producao de gréos (PG), em g.m'z, para as progénies F,5 e RC,F,
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Kenworthy e Brim (1979) também obtiveram progénies mais produtivas
comparadas ao melhor genitor em programa de retrocruzamento seguido de sele¢ao
recorrente em soja. Este resultado confirma o relato de Bernardo (2010) em que
populacdes derivadas de retrocruzamento para 0 genitor superior apresentam
maiores chances de gerar genétipos promissores, especialmente quando um dos
genitores possui desempenho superior ao outro. Isso € consequéncia da maior
probabilidade de fixacdo dos alelos favordveis nos chamados segregantes
transgressivos, principalmente em caracteres como producdo de grédos, que €
controlado por um numero grande de locos.

Os resultados deste trabalho demonstram que a utilizacdo de genitores
contrastantes, e realizando retrocruzamento para 0 genitor superior permite o
aparecimento de segregantes transgressivos com maior potencial produtivo. Estes
resultados possuem suporte na literatura, como nos trabalhos de Kenworthy e Brim
(1979), que obtiveram linhagens superiores e transgressivas a partir de cruzamentos
biparentais seguidos de retrocruzamento para o genitor superior, e no trabalho de
simulagdo de Bailey (1977) que conclui que a vantagem de retrocruzamento

aumenta com o aumento do numero de locos envolvidos no carater.
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Tem-se que considerar ainda que os materiais foram selecionados com base
na média de trés ambientes (dois locais e dois anos) e a avaliagdo das progénies
selecionadas feita em apenas um ambiente. Por se tratar de caracteres
guantitativos, que apresentam alta interacdo com o ambiente, informacbes mais
seguras sobre os resultados das populacdes somente poderdo ser obtidos apéds
avaliacdo em mais ambientes.

Em resumo, a realizacdo de um retrocruzamento para 0 genitor mais
produtivo gerou um numero maior de progénies transgressivas para producéao de

graos, carater de extrema importancia para os programas de melhoramento.
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3 CONCLUSAO

Uma geracao de retrocruzamento para o genitor mais produtivo aumenta a

chance de obtencdo de gendtipos superiores para producao de graos de soja.
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