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Resumo

Os efeitos de uma geragdo de intercruzamento em uma populacdo de soja foram avaliados através das
médias, variancias genéticas e respostas a sele¢do, para o carater produtividade de grios. A partir de um
cruzamento biparental entre duas linhagens foi realizado um retrocruzamento para a linhagem mais produtiva
(RC)). Em seguida esta populagdo foi recombinada, dando origem a populagdo de retrocruzamento intercruzada
(RC,,). Na sequéncia foram obtidas progénies de plantas individuas das duas populagdes (RC, e RC, ), via
autofecundacdo natural, num total de 118 progénies por populagdo, que correspondem as progénies RC F,
e RC F,. As progénies das duas populagdes foram avaliadas no ano agricola de 2008/09, em experimentos
em latice 11x11 com quatro repetigdes. As parcelas foram colhidas em bulk (geragdes RC F, e RC F,) e
avaliadas novamente no ano agricola 2010/11, utilizando o mesmo delineamento experimental ¢ nimero
de repeti¢des. As médias foram similares entre as populagdes RC, ¢ RC , dentro de cada ano; entretanto,
houve um acréscimo nas varidncias genéticas nas populagdes intercruzadas (RC F, e RC F)) e, devido a
isso, a resposta esperada com selegao foi 39% superior, em média, para estas. Estes resultados ressaltam

a importancia do intercruzamento em programas que utilizam populac¢des derivadas de retrocruzamentos.

Introducao

O intercruzamento ¢ utilizado em programas de sele¢do recorrente com resultados altamente satisfatorios
em espécies alogamas (Hallauer et al., 2010). A excegdo ocorre em geragdes F,, onde muitos relatos
indicam que ndo existe vantagem em intercruzar as plantas. (Altman and Bush, 1984). Por outro lado,
evidéncias baseadas em modelos tedricos indicam que um intercruzamento em uma populagio derivada de
retrocruzamento deve acarretar acréscimos na variancia genética da populagdo (Arbelbide and Bernardo,
2004), sem reduzir a média e, consequentemente, gerar um nimero maior de genotipos transgressivos.

Populacdes derivadas de retrocruzamento seguidas de intercruzamentos foram avaliadas principalmente
em milho (Hoffbeck et al., 1995; Arbelbide and Bernardo, 2004), mas os resultados obtidos nao foram
satisfatorios em termos de acréscimos na variancia aditiva e, consequentemente na resposta com selegao.
Entretanto, em milho a avaliacdo das linhagens ¢ feita em cruzamentos com uma linhagem testadora,
denominados testecrosses. Possivelmente esta € a razao do insucesso, isto é, 0 aumento da variancia genética
entre linhagens seria mascarado nos cruzamentos com o testador.

Como em soja as avaliagdes sdo feitas nas linhagens per se, os objetivos do presente trabalho compreendem
a avaliagdo de uma populagdo de soja derivada de um retrocruzamento, com e sem intercruzamento, e
determinar os efeitos do intercruzamento nas magnitudes das médias, varidncias genéticas e respostas
esperadas com selegdo e, consequentemente, no aumento da eficiéncia da selegao.

Material e Métodos

Os genitores utilizados neste trabalho sdo linhagens contrastantes para produtividade de graos, do programa
de Genética Quantitativa e Melhoramento de Soja da ESALQ/USP. A linhagem mais produtiva (P,) e a menos
produtiva (P,), foram inicialmente cruzadas em casa de vegetacdo para a obtengdo de hibridos F,. No ano
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agricola seguinte, 40 sementes F, e 40 sementes P, foram semeadas individualmente em vasos em casa de
vegetagdo. Foram realizados os cruzamentos [P, x F ], obtendo-se 160 sementes retrocruzadas (RC F). Em
seguida, uma amostra de 40 sementes RC, foi semeada novamente em vasos na casa de vegetagdo. Foram
feitos cruzamentos em cadeia (planta a planta) a fim de obter uma populacdo de retrocruzamento intercruzada
(RCF)), tendo-se obtido cerca 120 sementes. Uma amostra de 120 sementes RC, (RC F)) e 120 sementes
RC,, (RCF) foi a seguir semeada no campo com o objetivo de produzir sementes suficientes de plantas
individuais, para os testes de progé€nies subsequentes. Na época da colheita foram obtidas 118 progénies de
cada tipo, isto €, progénies RC F, e progénies RC F,.

No ano agricola de 2008/09, as progénies RC F, e RC F, foram avaliadas experimentalmente em
Piracicaba/SP (Ano 1) para a produtividade de graos (PG). Foi utilizado o delineamento em latice quadruplo
11x11 (quatro repeticdes) e parcelas lineares de 2 m, espagadas de 0,5 m, contendo 30 plantas ap6s o desbaste.
No ano agricola de 2010/11, as mesmas progénies (agora nas geragdes RC F, e RC F,) foram novamente
avaliadas no mesmo local (Ano 2), com o mesmo delineamento e niimero de repeticdes. Foram utilizadas
trés testemunhas para completar 121 tratamentos, o que corresponde a um latice 11x11.

As andlises de variancia individuais das duas populagdes (intercruzadas e nao intercruzadas) foram
realizadas utilizando o sistema computacional SAS® versdo 9.2, por meio do mddulo ‘proc- GLM’. As
andlises de variancia conjuntas entre as geragdes RC F, e RC F, e entre as geragdes RC F, e RC F,, foram
realizadas a partir das médias ajustadas dos tratamentos, utilizando os quadrados médios ponderados dos
erros efetivos das analises individuais e considerando-se o modelo aleatério, visto que os dois anos nao
foram atipicos (Vencovsky e Barriga, 1992).

A partir dos quadrados médios das analises de variancia conjuntas, foram estimados os componentes
das variancias para os dois tipos de populagdo. Como se tratava de geragdes diferentes nos dois anos, foram
deduzidas as covariancias entre as geragoes, a fim de se determinar os componentes de variancia da analise
conjunta. Foram estimados também os intervalos de confianga para os componentes de variancia, de acordo

com o procedimento de Burdick and Graybill (1992).

Resultados e Discussao
A dedug@o da covariancia entre geragdes para os dois tipos de progénies gerou os seguintes resultados:
72 r2 r2 r2 72 72 r 2
S )=072)5% 08k -G Jod 63 )= (3/as] (5 sl /e Jod 62,
2 r 2
a variancia genética entre progénies da analise conjunta, OA¢ a variancia genética aditiva, Ob ¢ a variancia
genética dominante e Cad € a covariancia entre os efeitos aditivos e dominantes (Kearsey and Pooni, 1996).

r

r2 r 2
Como dois sistemas de equagdes ndo permitem a estimagao de trés variaveis (OA , 9D ¢ Cad), utilizou-se
um artificio que permitiu obter tais estimativas. Este artificio consiste em considerar dois graus médios de

2 2
dominancia (gmd), isto é: gmd = 0, que corresponde a Op =0, ¢ gmd = 1, que corresponde a Op = (1/2)
0%

Os resumos das anélises de varidncia conjuntas entre as geragoes RC F, e RC F, (RC , Tabela 1) e entre
as geragdes RC F, e RC F, (Tabela 1) indicam a ocorréncia de precisdo experimental satisfatoria para
os dois tipos de progénies (CV = 20%). As médias gerais das progénies foram semelhantes para as duas
populagdes. Os quadrados médios de progénies foram altamente significativos (p<0,01) nas duas populagoes,
evidenciando a presenca de variabilidade genética entre as progénies de cada populagdo. Por outro lado, os
quadrados médios da intera¢do progénies com anos ndo foram significativos nas duas populagdes, indicando
que as progénies avaliadas apresentaram comportamento consistente nos dois anos, ou que as progénies
superiores seriam as mesmas nos dois anos (Vencovsky e Barriga, 1992).

Em relacdo aos componentes de varidncia, observa-se que as estimativas de variancia da interagdo

. 2 . :
progénies x anos (P ) apresentaram intervalos de confianca bem amplos, que podem ser explicados pelos
resultados nao significativos do teste /' e assim, pode-se concluir que ndo houve interagdo progénies por
anos para os dois tipos de progénies, conforme mencionado anteriormente. Ao contrario, observa-se que
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as estimativas da varidncia genética entre progénies (P ) apresentaram intervalos de variagdo menores e,
consequentemente, sdo significativas, conforme indicado pelo teste F. Além disso, ocorreu um aumento

”2

. o L » R : .
de 35% na estimativa da variancia genética entre progénies (P ) com um ciclo de intercruzamento. Esse
aumento observado foi ligeiramente inferior ao esperado com base no modelo de um loco com dois alelos,
isto €, de 50%, o que provavelmente pode ter ocorrido em fun¢ao da complexidade do carater em questao,
efeitos ambientais e interagdes epistaticas (Bernardo, 2010). Entretanto, trata-se de aumento consideravel
em termos de variabilidade genética para fins de selecdo de genotipos superiores.

Tabela I Analises conjuntas entre as geragoes RC F, € RC F, (RC)) e entre as geragdes RC F, e RC F

1# 2 1# 3
(RC,,), nos anos agricolas 2008/09 (geragdes F,) e 2010/11 (geragdes F,) e estimativas das variancias

i . 2 . ~ . 2 2 ~
genéticas entre progénies (6p ), da interagdo progé€nies x anos (6p ) e do erro (6°) de cada populagao,
com os respectivos intervalos de confianga (entre parénteses). Dados em g m™.

QM
FV GL
RC, RC,,
Anos (A) 1 - -
Progénies (P) 117 12.597,5 *ox 14.255,9 -
PxA 117 6.768,4 ns 6.404,3 ns
Erro efetivo médio 635 5.800.,4 5.332,1
6; - 728,6 (427,5; 1.576,7) 981,5 (633,9; 1.806,1)
6; - 242,0 (68,6; 9.989,7) 268,0 (105,6; 15.392,5)
62 - 5.800,4 (5.210,1; 6.497,7) 5.332,1 (4.791,0; 5.970,9)
Meédia geral 3424 338,8
CV% 20,8 20,3

** e ™ teste significativo a 1% e ndo significativo, respectivamente.

Considerando-se os dois limites adotados no presente trabalho, isto ¢, gmd=0 e gmd = 1, ¢ possivel notar
que a 6i e o componente Cad praticamente se mantém constantes (Tabela 2). Esta informagao tem grande

" . 2, .. . N
relevancia, pois a 6’ ¢é o principal componente que determina a semelhanga entre parentes em geragdes
diferentes e, portanto, a resposta a selecdo em espécies autdgamas quando se deseja obter cultivares que sao
linhas puras (Kearsey e Poooni, 1996).

Tabela 2 Estimativas das variancias genéticas aditivas (4), das variancias genéticas dominantes (6.) e
dos componentes Cad, considerando graus médios de dominancia (gmd ) iguais a 0,0 e 1,0

gmd 52 62 Cad
0,0 1.159,93 0,00 -792,94
1,0 1.124,78 562,39 -511,75

As respostas a selecdo foram obtidas utilizando-se as covariancias entre a unidade de selecdo e a geragao
], onde [] representa a geracdo de endogamia total e a populagdo ¢ formada somente por linhas puras, e
utilizando-se os componentes de variancia apresentados na Tabela 2. As respostas a selegdo (Rs) foram
calculadas para os dois valores de gmd; porém, os resultados obtidos foram préximos, e, portanto, serdo
discutidos apenas os dados referentes a gmd = 1,0, isto ¢, dominancia completa (Tabela 3), ja que para PG
tem-se constatado a ocorréncia da heterose (Colombari Filho et al., 2010).
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Tabela 3  Estimativas da resposta a selecdo em valor absoluto (Rs) e em percentagem da média (Rs%), e

média esperada da populagcdo melhorada ()L( ), para o carater produtividade de graos (PQG), nas diferentes
populagdes, e geragdes, € com porcentagem de selecio de 20%.

A

Geragao de Selecdo Rs (g m?) Rs% X
RCFF, 14,8 4,35 356,5
RC F, 20,7 6,08 361,3
RCF, 222 6,46 365,2
RC F, 30,3 9,00 367,3

Inicialmente ¢ importante ressaltar que as diferencas nas respostas a selecao entre diferentes geragdes
da mesma populagdo, da ordem de 48%, isto ¢, entre RC F, ¢ RC/F, e entre RC, ,F, ¢ RC F, se devem
principalmente ao fato de que no segundo ano de avaliagdo, quando foram avaliadas as duas populacdes
na gera¢do F,, a precisdo experimental foi melhor e, devido a isso, a variancia fenotipica entre médias de
progénies foi bem menor, o que contribuiu para o aumento da resposta a selecao (Tabela 3).

Observa-se (Tabela 3), que tanto na geragdo F, quanto na geragdo F, o acréscimo na resposta a selegao
em decorréncia do intercruzamento foi da ordem de 39% (4,35% a 6,08% na geragdo F, ¢ de 6,46% a 9,00%
na geragdo F,), isto €, o intercruzamento na populacdo retrocruzada resultou em uma resposta a selegao
maior devido, evidentemente, ao aumento da variancia aditiva entre as progénies (Tabela 1). Este acréscimo,
traduzido em produtividade, corresponde a 59 kg.ha! no primeiro caso e 81 kg.ha™' no segundo caso, o que
¢ um aumento consideravel, considerando-se apenas um ciclo de sele¢do.

Os resultados deste trabalho permitem inferir, portanto, que o uso de uma geragdo de intercruzamento
se traduz em aumento da variabilidade genética e, consequentemente, da resposta a selecdo, ao contrario
do que postularam Arbelbide e Bernardo (2004). Entretanto, estes autores trabalharam com milho, onde as
avaliagdes sao feitas em cruzamentos com um testador (testecrosses), que pode mascarar os aumentos de
variabilidade obtidos nas linhagens.

Por outro lado, tem-se que considerar que uma geracao de intercruzamento aumenta o tempo para completar
um ciclo, além dos gastos adicionais com mao de obra. Portanto, compete ao melhorista analisar a relagao
beneficio/custo e decidir pela realizagdo de um intercruzamento ou nao, considerando ainda que em algumas
espécies isso ndo € muito simples, como € o caso da soja, devido as particularidades da biologia floral. No
presente trabalho pode-se verificar que a recombinacdo exigiu um aumento de 25% no tempo para completar
um ciclo, mas resultou em aumento de 38% na resposta a sele¢@o, o que aparenta ser uma relagao beneficio/
custo positiva. Além disso, esta relacdo pode ser melhorada, caso o programa tenha facilidades que permitam
a condu¢do de mais de uma geragdo por ano, como casas de vegetacao climatizadas.

Evidentemente, estes resultados correspondem a avaliagdo de apenas uma populagdo. Seria importante
arealizacao deste tipo de estudo em outras populacdes, a fim de comparar os resultados obtidos no presente
trabalho e obter resultados mais consistentes.

Agradecimentos
Ao CNPq e a Capes, pelas bolsas de doutorado e pela bolsa de pesquisador (IOG) e aos funcionarios
Fernandes de Araujo e Gustavo Alexandre Perina, pelo auxilio na condu¢ao do trabalho.

Referéncias
Aberbilde M and Bernardo R (2004) Random mating before selfing in maize BC, populations. Crop Science
44: 401-404.

Altman DW and Busch RH (1984) Random intermating before selection in spring wheat. Crop Science
24: 1085-1089.
Bernardo R (2010) Breeding for quantitative traits in plants. Stema Press, Woodbury, 369p.

2069



7° Congresso Brasileiro de Melhoramento de Plantas

Burdick RK and Graybill FA (1992) Confidence intervals on variance components. Marcel Deckker,
New York, 211 p.

Colombari Filho JM, Geraldi IO and BARONA MAA (2010) Heterose e distancias genéticas moleculares
para a produgdo de graos em soja. Ciéncia e Agrotecnologia 34: 940-945.

Hallauer AR, Carena MJ and Miranda Filho JB (2010) Quantitative genetics in maize breeding. Springer,
New York, 663p.

Hoffbeck MD et al. (1995) Backcrossing and intermating in an exotic x adaptaded cross of maize. Crop
Science 35: 1359-1364.

Kearsey MJ and POONI HS (1996) The genetical analysis of quantitative traits. Chapman & Hall,
London, 381p.

Vencovsky R and Barriga P (1992) Genética biométrica no fitomelhoramento. Sociedade Brasileira de
Genética, Ribeirdo Preto, 486p.

2070





