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Resumo — O objetivo deste trabalho foi avaliar a relacdo entre os parametros de divergéncia em regides de QTLs
e a variancia genética em gendtipos de soja, quanto aos teores de proteina e 6leo nos graos. Dois grupos de
gendtipos foram avaliados, em diferentes ambientes, quanto aos teores de proteina e dleo e genotipados com
marcadores moleculares de regides de QTLs. A partir de cada grupo, estabeleceram-se subgrupos por critérios
pré-definidos e avaliou-se a relag@o entre os pardmetros, tendo-se comparado a divergéncia média e a variancia
genética entre os subgrupos. Os subgrupos foram definidos com base nos critérios de diferenca em divergéncia
média, homogeneidade e heterogeneidade nos subgrupos e proximidade em uma projecdo tridimensional da
matriz de distancia. As percentagens de concordancia entre maiores valores de divergéncia média e de variancia
genética para o total de subgrupos de cada grupo inicial foram de 72,5 e de 73,4%, respectivamente. Portanto,
nestes genotipos, ha relacdo positiva entre as estimativas de divergéncia em regides de QTL e varidncia genética
para os teores de proteina e de 6leo dos graos. As distdncias genéticas com base nos marcadores moleculares de
regides de QTLs sdo eficientes para a predi¢do da variabilidade genética em genotipos de soja para os teores de
proteina e de 6leo dos graos.

Termos para indexagdo: Glycine max, distdncia genética, marcadores moleculares, variabilidade genética.

Divergence on QTLs and genetic variance for protein
and oil contents in soybean

Abstract — The objective of this work was to evaluate the relationship between the parameters of divergence on
QTL regions and the genetic variance in soybean genotypes for protein and oil contents. Two groups of genotypes
were evaluated for protein and oil contents in different environments, and genotyped with molecular markers of
QTL regions. Subgroups were established by predefined criteria from each group, and the relationship between
the parameters was evaluated by comparing mean divergence and genetic variance between the subgroups. The
subgroups were defined based on the criteria of difference of mean divergence, homogeneity and heterogeneity
in the subgroups, and proximity in a three-dimensional projection of the distance matrix. Percentage agreement
between the greater values for mean divergence and genetic divergence for the subgroup total of each initial
group was 72.5 and 73.4%, respectively. Therefore, there is a positive relationship between the estimates
on QTL regions and genetic variance for protein and oil contents in grains in these genotypes. The genetic
distances based on molecular markers of QTL regions are efficient to predict the genetic variability in soybean
genotypes, for protein and oil contents.

Index terms: Glycine max, genetic distance, molecular markers, genetic variability.

génica ¢ de que o encontro gamético, em processos
sexuados, possibilita o aparecimento de mnovos

Introducio

Medidas de divergéncia genética entre genitores tém
sido utilizadas para predizer médias e variancias em
populagdes de plantas (Bonato et al., 2006). A hipdtese
de que a divergéncia reflete a variabilidade nos
cruzamentos fundamenta-se no fato de que o numero
de genes segregantes aumenta pela complementaridade
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genotipos (Cruz et al., 2011).

Porém, em estudos com plantas, poucas vezes
foi possivel predizer a varidncia genética a partir
de medidas de distancia genética com base em
marcadores moleculares (Dias et al., 2004). A falta
de correlagdo entre as estimativas de distancia entre


http://dx.doi.org/10.1590/S0100-204X2015001100007

Divergéncia em QTLs e varidncia genética 1043

os genitores ¢ a variabilidade genética ¢ atribuida,
entre varios fatores, a baixa cobertura do genoma
em razdo do reduzido numero de marcadores
moleculares e a auséncia de ligacdo destes aos locos
das caracteristicas quantitativas (quantitative trait loci,
QTLs) envolvidos com as caracteristicas agronomicas
(Rodrigues et al., 2013). Entre outras razdes, a falta
de correlagdo dos pardmetros pode estar associada a
baixa repetibilidade da varidncia genética, associada a
um elevado erro-padrdo, ao erro ou viés da estimativa
da divergéncia genética ou a baixa correlagdo entre os
valores reais (Gumber et al., 1999).

O objetivo deste trabalho foi avaliar a relagdo entre
os parametros de divergéncia em QTLs e a varidncia
genética em gendtipos de soja, quanto aos teores de
proteina e 6leo nos graos.

Material e Métodos

Dois grupos de genotipos, com linhagens avangadas
e cultivares comerciais de soja, foram avaliados.
Os gendtipos sao oriundos do banco de germoplasma
do Programa de Melhoramento da Qualidade da Soja,
da Universidade Federal de Vicosa, Vicosa, MG.
O primeiro grupo (Grupo 1) consistiu de 29 gendtipos
com alto teor proteico. O segundo grupo (Grupo 2)
consistiu de 22 genétipos com alto teor de oOleo
(Tabela 1).

Os dois grupos de genotipos de soja foram
cultivados no Estado de Minas Gerais, nos seguintes
municipios: Vigosa (20°45'S 42°52'W, a 663 m de
altitude), em dezembro de 2009; Visconde do Rio
Branco (21°00'S 42°50'W, a 358 m de altitude), em
outubro de 2010; ¢ Sdo Gotardo (19°18'S 46°02'W,
a 1.152 m de altitude), em fevereiro e outubro de
2010. Utilizou-se para esses cultivos o delineamento
de blocos ao acaso, com trés repeticdes. O clima
predominante nestes locais, segundo a classificagdo
de Koppen-Geiger, ¢ do tipo Cwa ou mesotérmico
umido, caracterizado por verdes quentes e umidos e
invernos frios e secos, com precipitagdo média anual
de 1.200 mm, e médias de temperaturas maxima e
minima de 26,1 e 14,0°C respectivamente. Em cada
ensaio, semearam-se 15 sementes por fileira de 1 m, e
o espagamento entre as fileiras foi de 0,5 m. Em cada
experimento, a colheita foi realizada manualmente e,
apos o beneficiamento, os graos foram triturados em
um moinho industrial MA020 (Marconi Equipamentos

para Laboratdrios Ltda., Piracicaba, SP). O farelo de
soja foi analisado quanto aos teores de proteina e dleo,
por meio de espectrometria do infravermelho, com um
espectrometro FT-NIR Analyser Antaris Il (Thermo
Fisher Scientific Brasil Instrumentos de Processo
Ltda., Sdo Paulo, SP), de acordo com a metodologia
proposta por Choung et al. (2001).

Realizou-se a analise de varidncia conjunta
com base no arranjo fatorial, em que se estudou o
efeito dos fatores genotipo e ambiente, por meio do
modelo estatistico proposto por Cruz (2006) como
Yijk =u + Gi + Aj + GAij + B/Ajk + Ejjk, €M que: Yijk é
a observagdo do k-ésimo bloco, avaliado no i-ésimo
gendtipo e j-ésimo ambiente; pu ¢ a média geral do
ensaio; B/Aj ¢ o efeito do bloco k, dentro do ambiente
J; Gi é o efeito do tratamento ou genotipo i; A; é o
efeito do ambiente j; GA;; é o efeito da interagdo entre
0 genotipo 1 e o ambiente j; € &y ¢ o erro aleatorio
associado a observacgao ijk. O efeito de genotipos (G;)
foi considerado fixo, e o de ambientes (A;), aleatorio.

Os mesmos genoétipos avaliados em campo foram
mantidos em vasos, em casa de vegetagao, para a coleta
de quatro folhas jovens por genotipo, para a extragdo
de DNA. As folhas foram armazenadas a -80°C.
A purifica¢do das amostras de DNA foi realizada com
o kit Wizard SV Genomic DNA Purification System
(Promega, Madison, WI, USA) (Promega, 2014).
A concentragdo de DNA foi estimada em gel de
agarose, tendo-se utilizado quantidades conhecidas do
DNA do bacteriéfago lambda, conforme metodologia
em Oliveira et al. (2010). Cada amostra de DNA foi
diluida em agua para a concentragdo de 10 ng pL"'.
Os procedimentos de amplificacdo por reagdo em
cadeia da polimerase (PCR) e eletroforese vertical
foram realizados conforme Santana et al. (2014).
No PCR, utilizou-se o volume final de 15 pL e as
seguintes condi¢bes: Tris-HCI, 10 mmol L; pH, 8,3;
KCl, 50 mmol L'; MgCl,, 2 mmol L; Triton X100,
0,1%; 100 pmol L' de cada um dos desoxinucleotideos;
0,3 pumol L' de cada iniciador; uma unidade de Taq
polimerase (Phoneutria Biotecnologia e Servicos Ltda.,
Belo Horizonte, MG); e 30 ng de DNA. As reacdes de
PCR tiveram passo inicial de 94°C por 4 min, 30 ciclos
de 94°C por 1 min, 55°C por 1 min, 72°C por 2 min,
¢ uma etapa final de 72°C por 7 min. Os produtos de
amplificacdo foram separados por eletroforese em géis
verticais de poliacrilamida a 10%, com tampao TAE 1X
(Tris-acetato a 40 mmol L' ¢ EDTA a 1 mmol L) e

Pesq. agropec. bras., Brasilia, v.50, n.11, p.1042-1053, nov. 2015
DOI: 10.1590/S0100-204X2015001100007


http://dx.doi.org/10.1590/S0100-204X2015001100007

1044 J.I. da S. Rodrigues et al.

periodo de corrida de trés horas a 140 volts. Os géis
foram corados com nitrato de prata a 2%, conforme
Creste et al. (2001), e registrados com o auxilio de um
equipamento fotodocumentador L-PIX EX (Loccus
Biotechnology, Cotia, SP).

Trinta e nove pares de iniciadores de marcadores
microssatélites, localizados em QTLs relacionados aos
teores de proteina e 6leo em soja, foram amplificados
a partir das amostras de DNA dos 29 genotipos de
soja com alto teor proteico (grupo 1). Os seguintes
marcadores moleculares — dos grupos de ligacdo
Al,B2,C1,C2,Dla, D2, E, F, I, K, L e M — foram

analisados neste grupo de genoétipos: Satt166; Satt127;
Satt178; Satt567; Satt077; Satt567; Satt196; Satt239;
Satt310; Satt301; Satt384; Satt281; Satt156; Satt496;
Satt239; Satt251; Satt373; Satt460; Satt335; Satt539;
Satt486; Satt570; Satt389; Satt571; Satt419; Satt270;
Satt263; Satt151; Satt117; Sattd45; Satt257; Satt173;
Satt581; Satt476; Sattd71; Satt286; Satt518; e Satt164.

Outros 33 pares de iniciadores de marcadores
microssatélites, em QTLs relacionados aos teores
de proteina e dleo, foram amplificados a partir das
amostras de DNA dos 22 gendtipos de soja com
alto teor de 6leo (grupo 2). Os seguintes marcadores

Tabela 1. Analise de variancia conjunta e percentuais médios de proteina e 6leo de dois grupos de genoétipos de soja, em base

seca, em quatro ambientes.

Grupo 1 Proteina (%) Oleo (%) Grupo 2 Proteina (%)  Oleo (%)
1, BRSMG Garantia 38,82 19,74 1, BRSMG Garantia 38,82 19,74
2, FMT Tucunaré 37,56 20,82 2, FMT Tucunaré 37,56 20,82
3- BRSGO Luziania 39,16 19,42 3, BRSGO Luziénia 39,16 19,42
4,Capinopolis (UFV-16) 38,47 19,85 4, MG/BR46 (Conquista) 38,54 19,47
5, CS3032PTA182 41,84 17,91 S, Suprema 34,25 23,01
6,BRS Sambaiba 37,55 19,60 6, BARC-8 45,18 18,27
7,CS94731 40,71 18,27 7, CS303TNKCA 38,36 20,86
8, M-SOY8914 37,26 20,57 8, BRSMG 68 37,51 19,79
9, UFV 18 (Patos de Minas) 37,72 20,43 9, P1181544 41,72 18,26
10, M-SOY 8400 39,26 18,81 10, PI371611 39,13 20,66
11, DM - 339 39,26 18,76 11, PI371610 38,09 21,50
12, UFVS 2012 37,15 20,74 12, CD 225RR 39,46 20,22
13, UFVS 2011 37,90 19,61 13, CD 224RR 36,91 20,71
14, M-SOY8001 37,19 19,83 14, CD 219RR 36,61 21,61
15, UFVS 2001 39,71 19,12 15, P1235347 39,54 19,48
16, MG/BR46 (Conquista) 38,54 19,47 16, CD 226RR 39,62 20,13
17, Suprema 34,25 23,01 17, UFV 20 (Floresta) 37,53 19,67
18, M-SOY6101 35,96 21,90 18, CD 222 36,04 20,63
19, P1417360 41,01 17,19 19, CDO1RR8376 37,13 21,42
20, CS3032PTA190-5-1 43,63 17,30 20, CD983321RR 39,15 19,84
21, CS3032PTA137-4-10 43,55 16,48 21, BR8014887 44,71 17,28
22, B3PTA382-2-10 43,80 17,67 22, CDOIRR8384 36,85 22,91
23, CS3032PTA276-3-4 4431 16,84 - - -
24, B3PTA216-1-9 43,48 18,47 - - -
25, BARC-8 45,18 18,27 - - -
26, CS3032PTA276-1-2 43,75 17,13 - - -
27, CS3032PTA167-1-2 41,40 18,41 - - -
28, B3PTA213-3-4 43,23 18,50 - - -
29, BR8014887 44,71 17,28 - - -
Média geral 40,22 19,01 - 38,72 20,25
F 15,10%* 7,05%* - 14,20%* 8,20%*
CV (%) 3,713 5,01 - 3,74 4,73
Maior QMR/Menor QMR 4,78 4,01 - 3,79 5,55
Razdo CVg/CVe 1,9408 1,50 - 1,68 1,35

**Significativo a 1% de probabilidade, pelo teste F. Grupos 1 e 2 referem-se, respectivamente, aos 29 e 22 gendtipos de soja avaliados quanto ao teor de
proteina e 6leo, em quatro ambientes: Vigosa, MG, dezembro de 2009; Visconde do Rio Branco, MG, fevereiro de 2010; e Sdo Gotardo, MG, fevereiro de

2010 e outubro de 2011.
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moleculares dos grupos de ligagdo — Al, B2, C2, D1,
Dla, D1b, D2, E, F, H, I, K, L, M, N ¢ O — foram
analisados no segundo grupo de gendtipos: Satt006;
Satt468; Satt510; Satt020; Satt196; Satt562; Satt239;
Satt308; Satt250; Satt156; Satt496; Satt313; Satt398,
Satt184, Satt458, Satt166; Satt229; Satt540; Satt274;
Satt317; Satt420; Satt479; Satt277; Satt212; Satt571;
Satt144; Satt257; Satt551; Sattl41; Satt355; Satt384;
Satt200; e Satt259. Os respectivos QTLs relacionados
aos teores de proteina e 6leo, na regido dos marcadores
moleculares mapeados em diferentes populacdes de
soja, sdo individualmente listados por Rodrigues et al.
(2013) e disponiveis no banco de dados Soybase (Grant
etal., 2010).

Com os dados moleculares, as distdncias genéticas
foram estimadas por meio do complemento do indice
de similaridade ponderado, como apresentado a seguir:

1 L
D=1-8;; Sii'zgépjcj; pj:aj/A;

em que: p; ¢ o peso associado ao loco j; a; ¢ o nimero
total de alelos do loco j; A é o nimero total de alelos
estudados; e ¢; ¢ o nimero de alelos comuns entre os
pares de acessos i e i'. No primeiro e segundo grupos de
genotipos, investigou-se a relagdo entre as estimativas
de divergéncia e de varidncia genética, em relagdo
a cada caracteristica quantitativa individualmente.
Para avaliar essa relacdo, cada grupo de genotipos
foi dividido inicialmente em dois e, depois, em
trés subgrupos, conforme as quatro metodologias
mencionadas a seguir.

A primeira metodologia define subgrupos a partir de
um grupo inicial, de modo a existir diferenca em relacao
a divergéncia média e igual ntimero de gendtipos
por subgrupo. A partir das distancias genéticas,
calcularam-se os valores de divergéncia média de cada
gendtipo em relagdo aos acessos restantes e, depois,
ordenaram-se 0s gendtipos, de maneira crescente,
pelos valores de divergéncia média. Os genotipos
foram, entdo, divididos em subgrupos com menor ¢
maior divergéncia média e igual numero de genotipos
por subgrupo.

A segunda metodologia estabelece subgrupos de
modo a existir homogeneidade dentro dos subgrupos
e heterogeneidade entre os subgrupos. A partir das
distancias genéticas pelo complemento do indice de
similaridade ponderado, os genotipos foram agrupados

pelo método de ligacdo média entre grupos (UPGMA)
(Cruz et al., 2011) e, a partir desse dendrograma,
definiram-se subgrupos em que a similaridade era
maxima.

Na terceira metodologia, os subgrupos sdo definidos
de modo a existir divergéncia dentro dos subgrupos.
Pelas estimativas de similaridade genética, pelo
indice de similaridade ponderado, os genotipos foram
agrupados pelo método UPGMA e, pelo dendrograma,
definiram-se subgrupos em que a divergéncia era
maxima.

Na quarta metodologia, para a definicdo de
subgrupos, utilizam-se os critérios de proximidade
dos acessos em uma proje¢do bi- ou tridimensional da
matriz de distidncia e igual numero de genotipos por
subgrupo. Com a projecdo tridimensional da matriz
de distancia, calculada com base no complemento
do indice de similaridade ponderado, definiram-se
os subgrupos pela proximidade na projegdo, tendo-
se mantido o mesmo numero de genétipos em cada
subgrupo. Cada uma das metodologias se baseia na
diferenca de divergéncia média entre os subgrupos,
na homogeneidade ou heterogeneidade dentro dos
subgrupos e na proximidade dos acessos em uma
projecao da matriz de distancia, respectivamente.

Para o estudo da relagdo entre os parametros de
divergéncia e varidncia genética, as estimativas
dessas varidveis em cada par de subgrupos foram
analisadas, ¢ o numero de ocorréncias do evento
de maior varidncia, em um subgrupo com maior
divergéncia média, foi contabilizado em cada analise.
Apo6s a comparacdo destas estimativas, em todos
0os possiveis pares de subgrupos, contabilizou-se
a frequéncia de concordancia entre elas, em cada
analise individual, tendo-se, em seguida, considerado
as andlises conjuntamente. Na contagem dos eventos
de concordancia entre as maiores estimativas dos
parametros, analisaram-se as variaveis teor de proteina
e teor 6leo nos graos.

Para cada subgrupo de gendtipos, calcularam-
se a divergéncia média e a varidncia genética das
caracteristicas  fenotipicas em cada ambiente.
A divergéncia média nos subgrupos foi calculada pela
média aritmética das distdncias genéticas, a partir
dos coeficientes da matriz de distancia. A varidncia
genética foi obtida apos analise de variancia, de acordo
com o modelo hierdrquico, conforme Cruz (2006):
Yix=p+A;+ G/A;+Bi + &5, em que: Y€ aobservagao
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na parcela do k-ésimo bloco, referente ao gendtipo j,
dentro do i-ésimo grupo; p € a média geral do ensaio;
A; ¢ o efeito fixo do i-ésimo grupo (i=1,2,...,a); G/A;
¢ o efeito fixo do j-ésimo genotipo, dentro do i-ésimo
grupo (j=1,2,...,g); By é o efeito aleatorio do k-ésimo
bloco (k=1,2,...,r); e & € o erro aleatdrio atribuido
a parcela ijk. Assim, a variancia genética pode ser
estimada a partir da variagdo em cada ambiente, por

meio do estimador ; = (QMGenot/Grupo — QMR)/r,
em que: O, é a varidncia genética; QMGenot/Grupo
¢ o quadrado médio de gendtipo dentro do grupo; e
QMR ¢ o quadrado médio do residuo. Para a analise
estatistica utilizou-se o programa Genes (Cruz, 2013).

Resultados e Discussao

Os marcadores moleculares de QTLs para os teores
de proteina e 6leo foram eficazes em distinguir os
29 gendtipos de soja do Grupo 1, que exibiram ampla
variacao quanto ao teor de proteina. Resultado similar
foi observado no Grupo 2, de 22 gendtipos de soja, em
que se observou ampla variagao quanto ao teor de dleo
(Tabela 1). No Grupo 1, a variacdo nos percentuais
de proteina, ao longo dos ambientes, foi de 33,86 a
47,35%, enquanto, no Grupo 2, a variagdo do teor de
6leo foi de 16,00 a 24,20%. Na analise conjunta, houve
variagdo significativa dos teores destes componentes
nos dois grupos (p<0,001). Outros autores também
relatam variabilidade do teor de proteina e 6leo em soja.
Rodrigues et al. (2014), em estudo com 49 genotipos,
relatam teores de proteina entre 32,07 e 48,57% e,
de oleo, entre 14,40 e 24,20%. Quanto a divergéncia
genética, as distancias genéticas estimadas entre os
29 genotipos do Grupo 1 variaram entre 0,04 ¢ 0,85 e
apresentaram média de 0,57. Entre os 22 gendtipos do
Grupo 2, as distancias genéticas variaram entre 0,06
e 0,81 e apresentaram média de 0,61. Esses valores
indicam razoavel nivel de divergéncia em cada grupo.
A mesma metodologia foi utilizada em outros trabalhos
com cultivares elite e acessos de germoplasma de
soja. Nesses trabalhos, os autores relatam intervalos
de valores de distancia genética de 0,19 a 0,96
(Mulato et al., 2010) e de 0 a 0,94 (Dong et al., 2014).
As estimativas de distdncia nos Grupos 1 e 2 tém,
portanto, valores de variagdo proximos aos da maioria
dos intervalos citados, embora as distancias genéticas
ndo possam ser diretamente comparadas, em razao da
variacao dos indices. Ainda assim, pode-se afirmar que
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a divergéncia nos grupos ¢ ampla e proxima aquela
vista em outros trabalhos, em que o numero de acessos
de germoplasma ¢ ainda maior.

A partir do Grupo 1, pela metodologia 1, nos dois
e trés subgrupos com diferenca em divergéncia média
e igual ntimero de genoétipos por subgrupo, houve
concordancia entre os maiores valores de divergéncia
média e variancia genética em 87,5% (7/8) e 79,2%
(19/24) das estimativas nos ambientes, respectivamente
(Tabela 2). Nos dois e trés subgrupos com similaridade
maxima e nimero variavel de genotipos, na analise pela
metodologia 2, os maiores valores de divergéncia média
foram observados em subgrupos com maiores valores
de variancia genética em 75% (6/8) € 62,5% (10/16) das
estimativas nos ambientes, respectivamente (Figura 1,
Tabela 3). Nos subgrupos com maxima divergéncia,
na analise pela metodologia 3, houve concordancia
entre maiores valores em 93,75% (15/16) e 31,3%
(5/16) das estimativas, respectivamente (Figura 2,
Tabela 3). Nos subgrupos com maior proximidade na
projecdo tridimensional de distdncias e igual nlimero
de genotipos, na analise pela metodologia 4, houve
concordancia entre os maiores valores de divergéncia
média e variancia genética em 62,5% (5/8) e 83,3%
(20/24) das estimativas, com a divisdo dos genotipos
em dois e trés subgrupos, respectivamente (Figura 3,
Tabela 4). Entdo, para o total de subgrupos, em cada
analise, a concordancia das estimativas foi de 81,25%
(26/32), 66,7% (16/24), 62,5% (20/32) e 78,13%
(25/32), respectivamente. Finalmente, o percentual
geral de concordancia das estimativas de divergéncia

Tabela 2. Estimativas de divergéncia média e varidncia
genética, nos dois e trés subgrupos de 29 genoétipos de soja
do Grupo 1, avaliados quanto ao teor de proteina e 6leo em
quatro ambientes, com base na diferenca em divergéncia
média.

N SG DG AIPTNAIOL A2PTN A20L A3PTN A30L A4PTN A40L
0,46 823 3,00 726 210 640 139 796 2,89
0,64 12,40 5,10 13,43 4,52 14,15 3,04 10,25 2,78
034 7,03 389 8,8 246 491 153 571 2,12
0,52 8,80 025 492 086 837 129 898 2,62
0,64 1198 590 11,74 346 955 2776 824 293

2

W N =N =

N, namero de subgrupos; SG, numera¢do do subgrupo; DG, divergéncia
média calculada; PTN, teor de proteina; e OL, teor de 6leo. Ambientes
no Estado de Minas Gerais, Al a A4: Al, Vigosa, dezembro de 2009; A2,
Visconde do Rio Branco, fevereiro de 2010; A3, Sdo Gotardo, fevereiro de
2010; e A4, Sdo Gotardo, outubro de 2011.
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e varidncia genética, contabilizando-se o total de
analises a partir do Grupo 1, foi de 72,5% (87/120), o
que evidencia a relacdo direta entre as estimativas.

A relagdo entre a divergéncia e a variancia genética
de algumas caracteristicas agrondmicas na mesma
espécie € estudada em outros trabalhos na literatura.
Kisha et al. (1997), pela primeira vez, relatam valores
elevados de correlagdo entre os pardmetros (r=0,73,
r=0,82), embora, somente em uma caracteristica —
altura de plantas —, e em apenas um entre 0S grupos
de populacdes avaliados. Manjarrez-Sandoval et al.
(1997), relatam, quanto aos mesmos parametros, a
correlagdo positiva para o carater produtividade de
graos (r=0,58) em outro grupo de populagdes. Barroso
et al. (2003) relatam auséncia de correlagdo entre os
pardmetros, quanto ao carater produtividade, e baixa
correlagdo, quanto ao carater altura de plantas, em que
os coeficientes variaram entre 0,10 e 0,44 nas geragdes
avaliadas. Bonato et al. (2006) observaram coeficientes
de correlacdo entre 0,16 ¢ 0,5, entre sete componentes
de producdo de graos, avaliados para seis populagdes
cultivadas em quatro épocas de semeadura.

Estes trabalhos investigam a mesma relagdo entre
os parametros de divergéncia e varidncia genética.
No entanto, é baixa a repetibilidade dos coeficientes de
correlagdo, tanto entre os estudos, como também em
cada estudo em que se avalia mais de uma populacdo
ou época de cultivo. Ainda assim, a relacdo positiva
entre os parametros de divergéncia e variancia
no Grupo 1 concorda com alguns coeficientes de
correlagdo relatados em populagdes nos trabalhos
de Kisha et al. (1997) e Manjarrez-Sandoval et al.
(1997).

No presente estudo, a relagdo positiva entre os
pardmetros de divergéncia e variancia genética pode
ser atribuida a amostragem de QTLs relacionados
a variabilidade das caracteristicas em estudo. Outra
razdo ¢ a natureza codominante do marcador molecular
utilizado, que tem informatividade genética superior
aqueles de natureza dominante em trabalhos anteriores
(Barroso et al., 2003; Bonato et al., 2006), ¢ provavel
acuracia na estimativa da divergéncia genética, o
que contribui para a correlagdo entre os parametros,
por reduzir o viés. Outra razéo pode ser atribuida as

S — ‘
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60 70 80 90 100

0,37 0,44 0,52 0,59 0,66 0,74

Figura 1. Defini¢ao de dois (letra y) e trés (letra x) subgrupos de genotipos com maxima similaridade, a partir do Grupo 1

de 29 genotipos de soja.
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caracteristicas agronOmicas estudadas. Espera-se, para  a variancia para os componentes de produgdo de graos,
a variancia genética quanto ao teor de proteina e 6leo,  uma vez que a produtividade e seus componentes tém
maior repetibilidade e menor desvio-padrdo em relagdo  expressdo mais complexa e influenciada por outros

Tabela 3. Estimativas de divergéncia média e variancia genética nos subgrupos de 29 genétipos de soja do Grupo 1, avaliados
quanto ao teor de proteina e 6leo em quatro ambientes, com maxima e minima similaridade.

N SG DG AIPTN A10OL A2PTN A20L A3PTN A30L A4PTN A40L
Maxima similaridade
2 1 0,54 12,51 4,94 7,53 2,22 7,08 1,89 8,80 2,65
2 0,51 9,75 0,67 3,03 0,05 20,26 0,07 10,21 1,59
1 0,52 11,76 4,23 7,47 1,98 7,23 1,72 8,63 2,79
3 2 0,51 7,17 8,12 18,01 9,33 1,13 4,12 0,43 0,47
3 0,51 9,75 0,67 3,03 0,05 20,26 0,07 10,21 1,59
Maxima divergéncia
5 1 0,60 11,46 4,20 10,09 3,18 11,43 2,29 9,55 2,65
2 0,57 1,41 1,14 0,35 0,65 3,87 1,70 -0,05 2,42
1 0,61 11,70 4,40 10,51 3,29 11,41 2,26 9,49 2,44
2 2 0,64 14,70 4,38 11,72 3,58 14,37 3,58 14,25 5,52
1 0,62 12,38 4,93 12,70 3,88 13,55 2,83 10,29 2,82
3 2 0,64 10,96 2,35 0,30 0,64 2,70 -0,18 7,63 1,13
3 0,64 14,70 4,38 11,72 3,58 14,37 3,58 14,25 5,52

N, niimero de subgrupos; SG, numeragdo do subgrupo; DG, divergéncia média calculada; PTN, teor de proteina; e OL, teor de 6leo. Ambientes no Estado
de Minas Gerais: A1, Vigosa, dezembro de 2009; A2, Visconde do Rio Branco, fevereiro de 2010; A3, Sdo Gotardo, fevereiro de 2010; ¢ A4, Sdo Gotardo,
outubro de 2011.

0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100
0 0,5 0,1 0,15 0,21 0,26 0,31 0,36 0,42 0,47 0,52

Figura 2. Definicdo de dois (letra y) e trés (letra x) subgrupos de gendtipos com maxima dissimilaridade, a partir do Grupo
1 de 29 genotipos de soja.
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efeitos além do gendtipo (Fritsche-Neto & Borém,
2011).

A partir do Grupo 2 e metodologia 1, houve
concordancia entre maiores valores de divergéncia
média e variancia genética em 87,5% (7/8) e 83,3%
(20/24) das estimativas nos ambientes, nas analises
com dois e trés subgrupos respectivamente (Tabela 4).

9,5

9,5

1049

Nos subgrupos com similaridade maxima, pela
metodologia 2, os maiores valores de divergéncia
média foram observados em subgrupos com maiores
valores de variancia genética em 75% (6/8) e 79,2%
(19/24) das estimativas nos ambientes (Figura 4 A,
Tabela 5). Nos subgrupos com maxima divergéncia
pela metodologia 3, ocorreu concordancia entre

9,5
19

Y 9,5
1,5
z

75

0 8 6”
X

Figura 3. Defini¢do de subgrupos de genoétipos, com base na proximidade na projecdo tridimensional de distancias, a
partir do Grupo 1 de 29 genotipos de soja. A e B referem-se aos dois e trés subgrupos, respectivamente, definidos com as

circunferéncias a partir do Grupo 1.

Tabela 4. Estimativas de divergéncia média e variancia genética, nos subgrupos de 29 e 22 genotipos de soja dos Grupos
1 e 2, respectivamente, avaliados quanto ao teor de proteina e 6leo em quatro ambientes, com proximidade na projegdo

tridimensional da matriz de distancia.

N SG DG A1PTN A1OL A2PTN A20L A3PTN A30L A4PTN A40L
Grupo 1
5 1 0,48 9,22 3,62 9,39 2,62 7,26 1,26 8,20 3,05
2 0,59 13,90 4,18 8,75 1,42 11,87 2,26 10,29 2,21
1 0,35 8,35 3,66 8,60 2,35 3,49 1,21 5,10 2,17
3 2 0,61 12,74 4,20 13,77 3,10 15,37 2,23 13,01 3,96
3 0,57 12,13 2,85 7,06 0,97 8,52 1,62 8,18 1,50
Grupo 2
) 1 0,54 2,27 0,15 8,81 0,83 8,40 1,61 5,77 1,11
2 0,66 9,73 2,74 7,12 4,11 8,79 4,35 6,42 2,90
1 0,51 0,31 0,37 3,27 0,61 2,03 1,37 1,05 0,87
3 2 0,59 8,34 0,84 17,60 1,82 20,15 2,56 10,90 2,44
3 0,63 9,07 1,94 5,64 4,42 4,79 3,86 4,27 1,94

N, niimero de subgrupos; SG, numeragio do subgrupo; DG, divergéncia média calculada; PTN, teor de proteina; e OL, teor de 6leo. Ambientes no Estado
de Minas Gerais: Al, Vigosa, dezembro de 2009; A2, Visconde do Rio Branco, fevereiro de 2010; A3, Sdo Gotardo, fevereiro de 2010; e A4, Sdo Gotardo,

outubro de 2011.
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os maiores valores dos pardmetros, em 75% (6/8)
e 41,6% (10/24) das estimativas nos ambientes
(Figura 4 B, Tabela 5). Nos subgrupos de gendtipos
com proximidade na proje¢do tridimensional pela
metodologia 4, houve concordancia entre os maiores
valores de divergéncia média e variancia genética,
em 62,5% (5/8) e 87,5% (21/24) das estimativas
nos ambientes (Figura 5, Tabela 6). Assim, no total
de subgrupos, em cada analise, a concordancia das
estimativas foi de 84,38% (27/32), 78,13% (25/32),
50% (16/32) e 81,25% (26/32). O percentual geral de
concordancia entre os maiores valores de divergéncia
média e variancia genética, contabilizando-se o total

J.I. da S. Rodrigues et al.

de analises a partir do Grupo 2, foi de 73,4% (94/128),
0 que indica novamente a relacdo positiva entre os
parametros.

Essa relagdo positiva entre os pardmetros de
divergéncia e variancia genética, contudo, foi poucas
vezes observada nos trabalhos anteriores com a mesma
espécie (Kisha et al., 1997; Barroso et al., 2003; Bonato
et al,, 2006). Mas, em ao menos dois trabalhos, ¢é
também observada relagdo positiva entre os mesmos
pardmetros (Kisha et al., 1997; Manjarrez-Sandoval
et al.,, 1997). Todavia, ndo € clara a relagdo entre os
pardmetros de divergéncia e varidncia genética nos
trabalhos anteriormente publicados, em que se relata
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Figura 4. Defini¢do de dois (letra y) e trés (letra x) subgrupos de genétipos com maxima similaridade (A) e maxima

dissimilaridade (B), a partir do Grupo 2 de 22 genétipos de soja.
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tanto correlag@o positiva como auséncia de correlacdo
(Kisha et al., 1997; Barroso et al., 2003; Bonato et al.,
2006). No presente estudo, no entanto, a relagéo positiva
entre os parametros de divergéncia e variancia genética
¢ constatada mais de uma vez, a partir de diferentes
populacdes de genotipos. A relagdo entre os parametros
¢ também muito proxima nos Grupos 1 ¢ 2 (0,72, 0,73),
o que indica consisténcia da relagdo observada.

No entanto, ha na literatura indicios de relagdo
positiva entre os pardmetros de heterose e divergéncia

genética. Em ao menos trés trabalhos, com espécies
de trigo (Krystkowiak et al., 2009), soja (Colombori
Filho et al., 2010) e Brassica napus L. (Riaz et al.,
2001), a divergéncia entre os genitores, com base
em marcadores moleculares, apresentou correlagido
positiva com a expressao da heterose.

A correlagdo nos trabalhos citados, entre heterose
e divergéncia, por sua vez, concorda com a relagdo
observada entre os parametros de varidncia e
divergéncia genética nos Grupos 1 e 2, uma vez que

Tabela 5. Estimativas de divergéncia média e variancia genética, nos subgrupos de 22 gendtipos de soja do Grupo 2, avaliados
quanto ao teor de proteina e 6leo em quatro ambientes, com maxima ¢ minima similaridade.

N SG DG A1PTN Al1OL A2PTN A20L A3PTN A30L A4PTN A40L
Maxima similaridade
1 0,5 3,53 1,69 7,71 7,35 2,29 4,15 -0,06 0,21
2 2 0,59 6,77 2,15 8,66 1,58 9,11 2,56 7,12 2,28
1 0,5 3,65 1,69 7,77 7,37 2,31 4,17 -0,07 0,21
3 2 0,44 -0,06 0,77 -1,32 1,34 -0,08 0,98 -0,24 0,36
3 0,56 4,03 0,52 10,22 1,35 9,88 1,79 6,05 1,53
Maxima divergéncia
1 0,63 5,98 2,52 7,01 2,56 5,86 2,87 4,54 1,98
2 2 0,72 6,39 0,16 16,69 2,59 26,99 5,58 12,41 -0,04
1 0,64 6,86 2,85 7,95 2,92 6,51 3,06 4,94 2,09
3 2 0,66 2,78 1,47 1,11 0,05 -0,29 0,19 4,00 -0,03
3 0,72 6,39 0,16 16,69 2,59 26,99 5,58 12,41 -0,04

N, numero de subgrupos; SG, numeragao do subgrupo; DG, divergéncia média calculada; PTN, teor de proteina; e OL, teor de 6leo. Ambientes no Estado
de Minas Gerais: Al, Vigosa, dezembro de 2009; A2, Visconde do Rio Branco, fevereiro de 2010; A3, Sdo Gotardo, fevereiro de 2010; e A4, Sdo Gotardo,

outubro de 2011.
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Figura 5. Definicdo de subgrupos de genotipos, com base na proximidade na projecdo tridimensional de distancias, a
partir do Grupo 2 de 22 genoétipos de soja. A e B referem-se aos dois e trés subgrupos, respectivamente, definidos com as

circunferéncias a partir do Grupo 2.
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Tabela 6. Estimativas de divergéncia média e variancia genética, nos subgrupos de 22 gendtipos de soja do Grupo 2, avaliados
quanto ao teor de proteina e 6leo em quatro ambientes, com proximidade na projecdo tridimensional da matriz de distancia.

N SG DG A1PTN Al1OL A2PTN A20L A3PTN A30L A4PTN A40L

) 1 0,61 3,87 1,36 8,45 1,81 7,70 3,54 5,86 2,25
2 0,63 8,86 2,97 8,11 3,13 9,15 2,48 6,15 1,75
1 0,59 1,45 1,40 3,27 0,60 0,94 2,01 2,49 0,92

3 2 0,63 11,58 2,94 9,94 2,44 9,28 2,85 9,89 3,74
3 0,62 6,56 1,81 10,97 3,26 12,70 2,56 5,50 0,96

N, nimero de subgrupos; SG, numeragao do subgrupo; DG, divergéncia média calculada; PTN, teor de proteina; e OL, teor de 6leo. Ambientes no Estado
de Minas Gerais: Al, Vigosa, dezembro de 2009; A2, Visconde do Rio Branco, fevereiro de 2010; A3, Sdo Gotardo, fevereiro de 2010; e A4, Sao Gotardo,

outubro de 2011.

a heterose ¢ também resultado da variabilidade e
complementaridade alélica no cruzamento, assim
como a varidncia genética (Cruz, 2005). A heterose,
do mesmo modo que a variancia genética, relaciona-
se com a liberacdo de variabilidade genética no
cruzamento, € se espera que a variancia genética esteja
relacionada a divergéncia no cruzamento, tal como
observado nos Grupos 1 ¢ 2. Assim, uma vez que a
relacdo entre os parametros de divergéncia e variancia
genética ¢ positiva nos Grupos 1 e 2, a capacidade
preditiva dos marcadores moleculares é também
evidenciada em relagdo a variancia genética quanto ao
teor de proteina e 6leo no grao de soja.

Conclusoes

1. H4 relagdo positiva entre as estimativas de
divergéncia e variancia genética para os teores de
proteina e de 6leo dos graos nos genotipos avaliados.

2. As distancias genéticas com base nos marcadores
moleculares de locos de caracteristicas quantitativas
(QTLs) sao eficientes para a predi¢do da variabilidade
genética em genotipos de soja para os teores de proteina
e de 6leo dos graos.
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