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RESUMO

GONCALVES, B. M. ASSOCIAC;AO GENOMICA AMPLA PARA CONTEUDO DE
PROTEINA, OLEO E ACIDOS GRAXOS EM SOJA. 2019. 64 f. Dissertacdo (Mestrado
em Genética e Melhoramento de Plantas) — Escola de Agronomia, Universidade Federal de
Goias, 2019.1

Nos ultimos anos tem crescido o interesse de programas de melhoramento visando o
desenvolvimento de genoétipos superiores de soja para fins especificos, como por exemplo a
alimentacdo humana, sendo os caracteres teor de proteina, 6leo e acidos graxos importantes
para esses propositos. O objetivo desse estudo foi identificar regides gendmicas relacionadas
ao conteudo de proteina, 6leo e acidos graxos (&cidos palmitico, esteérico, oleico, linoleico
e linolénico) em 416 acessos de soja por meio de analises de associacdo gendmica ampla.
Os dados fenotipicos foram obtidos em ensaio de campo conduzido sob o delineamento de
blocos aumentados de Federer na Unidade Experimental da Seagro-GO, em Senador
Canedo-GO, na safra 2007/2008. Os teores de cada componente foram quantificados por
métodos especificos para cada um a partir das sementes. Os acessos foram genotipados com
o chip Hlumina Infinium SoySNP50K Bead Chip com 52.041 marcadores Single Nucleotide
Polymorphisms (SNPs). Verificou-se que ndo ha padrdes de estrutura genética ou parentesco
no painel, condicdo ideal para a analise. Apos a analise de associacdo gendmica ampla foram
identificados 12 SNPs significativos localizados em sete cromossomos: trés SNPs
significativos para teores de 6leo e proteina em semente, dois SNPs para teor de acido
estedrico em semente e um SNP para cada um dos caracteres restantes. Os genes candidatos,
dentre eles fatores de transcricdo e enzimas, encontram-se relacionados direta ou
indiretamente com o0s caracteres analisados. Esses resultados podem auxiliar tanto na
compreensdo da arquitetura genética dos caracteres em questdo, gquanto servir como
ferramenta para 0 melhoramento da soja visando o desenvolvimento de genotipos com

composicdes especificas.

Palavras-chave: Glycine max, GWAS, melhoramento de soja, genes candidatos, composicao
quimica.

10rientadora: Prof.2 Dr.2 Leila Garcés Aradjo. EA — UFG
Coorientadora: Prof.2 Dr.2 Miriam Suzane Vidotti. EA — UFG



ABSTRACT

GONCALVES, B. M. GENOME-WIDE ASSOCIATION STUDIES FOR PROTEIN,
OIL, AND FATTY ACIDS CONTENTS IN SOYBEAN. 2019. 64 f. Dissertation
(Master’s Degree in Genetics and Plant Breeding) — Escola de Agronomia, Universidade
Federal de Goias, 2019.1

There has been growing interest in breeding programs with the aim of the development of
superior soybean genotypes for specific purposes, such as human feed. Therefore, traits such
as protein, oil, and fatty acids content are important to achieve these purposes. The aim of
this research was to identify genomic regions associated with the protein, oil, and fatty acids
contents (palmitic, stearic, oleic, linoleic, and linolenic acids) in seed, in 416 soybean
accessions through genome-wide association studies. The phenotypic data were obtained
through a field trial carried out in augmented blocks of Federer at the experimental unit
of Seagro-GO, in Senador Canedo-GO, in 2007/2008 growing season. The contents of
protein, oil, and fatty acids was quantified by specific methods from the seeds. The
accessions were genotyped with the Illumina Infinium SoySNP50K Bead Chip with 52.041
single nucleotide polymorphisms (SNPs) markers. It was found that there are no genetic
structure patterns or kinship in the panel, an ideal condition for the analysis. Following broad
genomic association analysis, twelve significant SNPs located on seven chromosomes were
identified: three significant SNPs for oil and protein content in seed, two SNPs for stearic
acid content in seed and one SNP for each of the remaining traits. Candidate genes included
transcription factors and enzymes related directly or indirectly to the characters analyzed.

Detected markers can support identify genotypes with traits of interest.

Keywords: Glycine max, GWAS, soybean breeding, candidate gene, seed compound.

LAdvisor: Prof.2 Dr.2 Leila Garcés Araljo. EA — UFG
Co-Advisor: Prof.2 Dr.2 Miriam Suzane Vidotti. EA — UFG



1 INTRODUCAO

A soja [Glycine max (L.) Merril] € uma cultura de importancia econdémica
mundial. Os Estados Unidos, Brasil e Argentina destacam-se como produtores e
exportadores da oleaginosa. A producdo mundial de soja na safra 2019/20 esta estimada para
aproximadamente 338 milhdes de toneladas (USDA, 2019).

A soja e o principal produto agropecuario do Brasil, correspondendo a 21% do
Valor Bruto da Producdo (VBP) total do pais em 2019 (MAPA, 2019). A estimativa de
producdo de soja no pais € de 123 milhGes de toneladas na safra 2019/20, e de exportacao €
de 76,5 milhdes de toneladas de soja em grdo, 15,2 milhdes de toneladas em farelo e 1,1
milhGes de toneladas em 6leo (USDA, 2019).

No Brasil, o farelo e o dleo tém mais mercado direto que o grdo. O
processamento da soja resulta em 80% de farelo e 20% de 6leo (Souza et al., 2010). O farelo
de soja destaca-se pelo teor de proteina (40%) em comparacao a outras fontes de proteina
vegetal e contém quase todos 0s aminoacidos essenciais na nutricdo de humanos, aves e
suinos (Liu, 1997; Enders, 2001; Wilson, 2004; Souza et al., 2010; Phansak et al., 2016;
Rodrigues et al., 2010). Essa oleaginosa também é usada na alimentacéo de vegetarianos e
em programas mundiais de nutricdo (Singh et al., 2008; Kumar et al., 2017).

Além disso, o0 0leo de soja representa aproximadamente 70% da matéria prima
utilizada na producéo de biodiesel (ANP, 2019), componente obrigatério na mistura ao éleo
diesel desde 2008, no Brasil. Esta mistura é necessaria, pois, a emissao de hidrocarbonetos
na queima de biodiesel derivado de soja é inferior em comparacdo ao o6leo diesel comum,
derivado de petroleo (Costa Neto et al., 2000).

O ¢leo de soja € uma mistura complexa de cinco &cidos graxos com diferentes
pontos de fusdo, estabilidades oxidativas e funcionalidades quimicas (Cahoon, 2015), com
destaque para estabilidade oxidativa. Para propriedades industriais prioriza-se a estabilidade
oxidativa. Além disso, dietas ricas em acidos graxos saturados sdo associadas com colesterol
alto e o0 aumento de doencas (Lee et al., 2004), por isso, 0 melhoramento busca gendtipos
com maior conteddo de &cidos graxos insaturados.

O principal objetivo dos programas de melhoramento de soja € a obtengdo de

gendtipos superiores quanto a produtividade de grdos, precocidade, resisténcia a estresses
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bioticos e abidticos, e qualidade da semente para fins industriais. A obtengéo de cultivares
para consumo na alimentacdo humana baseia-se na sele¢do para composi¢do do grdo como
conteddo de 0leo, de proteinas e de carboidratos (Bezerra et al., 2017). Estes caracteres em
soja sdo quantitativos, ou seja, apresentam grande efeito ambiental e baixa herdabilidade
(Silva et al., 2017). O teor de proteina e Oleo sdo caracteres de heranca quantitativa
determinados pela interacdo de varios genes sujeitos a interacdes entre genétipo e ambiente
(Hwang et al., 2014).

As regides gendmicas associadas a caracteres quantitativos sdo denominadas
QTLs (Quantitative Trait Loci) e sdo identificadas com o auxilio de marcadores moleculares
(Mackay, 2001; Collard et al., 2005). Dentre esses, os marcadores SNPs (Single Nucleotide
Polymorphisms), que correspondem a polimorfismos de base Unica, ganharam destaque em
analises gendmicas devido a distribuicdo aleatéria e abundante no genoma, além da
economia de tempo e custo para identificacdo e genotipagem desses marcadores (Grover et
al., 2016; Garrido-Cardenas et al., 2018).

Uma das ferramentas disponiveis para a identificacdo de regifes gendmicas
associadas a caracteres de interesse sdo os estudos de associa¢cao gendmica ampla ou GWAS,
(do inglés Genome-Wide Association Studies) ou associacdo gendmica ampla. Esta analise
em soja foi relatada para diversos caracteres, por exemplo: contetdo de 6leo e proteina
(Hwang et al., 2014); peso de grdos (Zhang et al., 2016); altura de planta, florescimento e
maturagdo (Zhang et al., 2015); toleréncia a salinidade (Patil et al., 2016); e resisténcia ao
nematoide de cisto (Vuong et al., 2015). A anélise de associacdo gendmica ampla apresenta
varias vantagens em comparagdo com outros métodos, entre eles, a possibilidade de estudar
populacdes naturais, de melhoramento ou de germoplasma, sem a necessidade de obtencao
de populacdes resultantes de cruzamento (Hwang et al., 2014).

Um os trabalhos mais extensos de caracterizacdao fenotipica para contetdo de
6leo, proteina e acidos graxos de acessos de soja no Brasil é de Ribeiro (2011). Neste foram
avaliados mais de 500 acessos de soja pertencentes a uma subcolecdo de soja do Banco Ativo
de Germoplasma (BAG) mantidos pela Agéncia Goiana de Assisténcia Técnica, Extensdo
Rural e Pesquisa Agropecuaria (Seagro-GO), atual Emater (Agéncia Goiana de Assiténcia
Técnica, Extensdo Rural e Pesquisa Agropecuaria). Esses dados poderiam ser utilizados
como um painel para identificacdo de regiGes gendmicas associadas aos caracteres
anteriormente mencionados, tendo em vista que esse tipo de informacdo € incipiente a partir

do background genético brasileiro. Por sua vez, informacdes dessa natureza poderiam ser
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Gteis para os programas de melhoramento de soja no Brasil que visam o desenvolvimento de
gendtipos superiores para fins especificos, como por exemplo, para a alimenta¢do humana.
Dessa forma, o objetivo desse estudo foi detectar regifes gendémicas associadas ao controle
do conteddo de proteina, 6leo e &cidos graxos (palmitico, estearico, oleico, linoleico e
linolénico) em semente, em acessos de soja por meio de anélises de associacdo gendmica

ampla.
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2 REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 IMPORTANCIA DA CULTURA DE SOJA

Os primeiros relatos do uso de soja sdo da China ha mais de 4.000 anos (Bonato
& Bonato, 1987). Ndo ha consenso sobre o centro de domesticacdo, pois plantas selvagens
da espécie ocorrem na China, Japdo, Coreia e no leste extremo da Russia (Carter et al., 2004).
A distribuicio da espécie no mundo é ampla, sendo cultivada em varios paises da Asia como
Japdo, Coréia do Sul, Coréia do Norte, Indonésia, Tailandia e Vietnd, em paises europeus
como Ucrania, Russia, Italia, Roménia, Sérvia e Franca, em poucas areas da Africa, e nas
américas (Qiu & Chang, 2006), em que estdo os maiores produtores mundiais de soja:
Estados Unidos, Brasil e Argentina.

A introducéo de soja nas américas comegou em 1765 nos Estados Unidos e em
1882 no Brasil. Acessos da China, Coréia do Sul, Coréia do Norte e Japdo foram coletados
(a partir de 1927) para compor o germoplasma dos Estados Unidos e utilizados como
genitores primarios do melhoramento de soja no pais (Qiu & Chang, 2006). No Brasil, as
primeiras introducdes da espécie ndo apresentaram bom desempenho, e os estudos para
“tropicalizacdo” iniciaram em 1892 (Bonato & Bonato, 1987; Qiu & Chang, 2006; Silva et
al., 2017).

A producdo de soja cresceu expressivamente a partir de 1949, devido ao
crescimento da area de cultivo, ano em que 0 pais entrou para as estatisticas internacionais
como produtor de sementes oleaginosas. A pesquisa com soja foi intensificada ap6s o acordo
entre Brasil e Estados Unidos, em 1965, quando cultivares norte americanas foram
introduzidas, avaliadas e recomendadas para o Brasil (Dall”Agnol, 2016). Com o aumento
significante da area plantada de soja no Brasil o setor do agronegdcio apresentou alteracGes.
Dessa forma, o transporte e infraestrutura de armazenamento de gréos, assim como a

profissionalizacdo e urbanizagdo, foram expandidos (Cattelan & Dall’agnol, 2018).

O Brasil produz aproximadamente 33% da soja cultivada no mundo (USDA,
2019). A produtividade foi reduzida nas décadas de 50 e 60, devido a expansdo da cultura

para ambientes ndo favoraveis, entretanto, a producéo apresentou crescimento continuo a
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partir da década de 70 (Dall” Agnol, 2016). A produtividade da soja no pais aumentou 20%
em 10 anos, de 2.823 kg/ha (2006/07) para 3.394 kg/ha (2017/18). Apesar do crescimento
de 1,9% na area de plantio (2018/19), totalizando quase 35,9 milhdes de hectares plantados,
estima-se reducdo de 4,9% na producdo quando comparado com a safra 2017/18. As regioes
Centro-Oeste e Sul sdo responsaveis por mais de 78% dessa produgdo (CONAB, 2019).

As estimativas de exportacOes brasileiras do complexo soja sdo de 70 milhdes
de toneladas de graos, 14,4 milhdes de toneladas de farelo e 1,1 milhdes de toneladas de 6leo
para a safra 2018/19. A China importou aproximadamente 80% do gréo nacional na safra
2017/18, entretanto, esses valores possivelmente reduzirdo devido ao término da guerra
comercial entre Estados Unidos e China. O principal destino dos outros derivados de soja
produzidos no Brasil na safra 2017/18 foram a india, que importou 54% do 6leo, e a
Tailandia, Franca e Alemanha que importaram 24% do farelo (CONAB, 2019).

A soja ¢ definida como um alimento funcional em raz&o dos diversos beneficios
para a saude, reduzindo o risco de doencas cronicas ndo transmissiveis e alguns tumores,
além de prevenir sintomas da menopausa (Miranda & Rodrigues, 2015). A China é o pais
gue mais consome essa leguminosa na alimenta¢do humana, o grdo fermentado da origem a
comidas tipicas como natto, miso e shoyo. Além disso, iogurte e tofu sdo feitos baseados no
extrato de soja, e a soja hortalica é preparada em saladas e aperitivos (Juhész et al., 2017).

No Brasil, o grdo é empregado, principalmente, no processamento de produtos
industriais como embutidos, massas prontas e chocolates. O 6leo e farelo séo as formas mais
utilizadas para consumo humano e animal, respectivamente (Juhasz et al., 2017). O consumo
do gréo de soja pela populacéo brasileira € pequeno, e 0s motivos para isso sao a auséncia
do habito de consumo do grdo, assim como de informacéo sobre seus beneficios (Miranda
& Rodrigues, 2015; Juhasz et al., 2017).

2.2 COMPOSICAO DE PROTEINA, OLEO E ACIDOS GRAXOS EM SOJA

Os teores dos componentes quimicos dos graos maduros de soja geralmente séo
apresentados em porcentagem, que em média tém: 40% de proteinas, 30% de carboidratos,
23% de lipidios, 6% de fibras, 5% de cinzas, e contem ainda minerais e vitaminas, com base
na matéria seca (Juhasz et al., 2017). Embora a soja tenha baixo conte(do de aminoacidos

sulfurados, os grdos de soja apresentam o maior teor de proteina bruta entre vegetais,
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aproximadamente de 35 a 50%, e contem componentes nutricionais indispensaveis para dieta
humana e animal. Essas proteinas sao encontradas principalmente em corpusculos proteicos
especiais nas células cotiledonares.

Um estudo de caracterizacdo demonstrou que o teor de proteina em soja no
Banco Ativo de Germoplasma (BAG) da Seagro varia de 35,7 a 44%, com média de 39%,
mas apresenta baixa variabilidade quando comparado a colecdo do Departamento de
Agricultura dos Estados Unidos (Ribeiro, 2011). O desenvolvimento de cultivares de soja
com maiores concentragcdes de proteina total pode ser realizado via melhoramento cléssico,
mas abordagens como mutagénese ou engenharia genética sdo necessarias para aumentar 0s
teores de aminoacidos sulfurados. Porém, a correlagdo negativa entre proteina e producéo
tem dificultado o desenvolvimento de novas cultivares com niveis mais altos de aminoacidos
essenciais (Wilson, 2004; Warrington et al., 2015; Juhasz et al., 2017).

O o6leo constitui 20% do produto de soja e suas propriedades industriais ou
potenciais sdo determinadas conforme a quantidade e relacdo de &cidos graxos saturados e
insaturados. Os lipidios tém ampla funcéo fisioldgica em soja, atuam como componentes de
membrana, reserva de energia e meio solvente para substancias soltveis em lipidios (Gerde
& White, 2008). O teor de dleo avaliado por Ribeiro (2011) variou de 14,8 a 18,5%, com
média de 16,7%.

O 6leo de soja tem uma composicdo média de acidos graxos saturados: de 10 a
11% de acido palmitico (16:0) e 4% de acido estearico (18:0); monoinsaturados: de 22 a
35% do acido oleico (18:1); e poli-insaturados: 53% de &cido linoleico (18:2), e 9% de acido
linolénico (18:3) (Wilson, 2004; Juhész et al., 2017). O primeiro nimero da abreviagao
desses acidos graxos indica a quantidade de atomos de carbono, e o segundo representa o
numero de ligagdes insaturadas de carbono-carbono na molécula (Wilson, 2004).

Os acidos linoleico e linolénico sdo essenciais a alimentacdo humana e podem
diminuir o colesterol prejudicial no sangue e o risco de doencas cardiovasculares. No
entanto, estes acidos sdo instiveis e propensos a oxidacdo por lipoxigenases e afetam
negativamente o sabor e tempo de prateleira de produtos de soja (Kumar et al., 2006; Fan et
al., 2015). Ribeiro (2011) também quantificou os teores de acidos graxos em soja e encontrou
valores médios de 52,6 e 6,5% para os &cidos linoleico e linolénico, respectivamente.

Por outro lado, &cidos graxos monoinsaturados, como o 4&cido oleico,
apresentam estabilidade de oxidagéo e, devido a isso, sdo mais adequados para aplica¢des

industriais. Portanto, gendtipos de soja com baixos teores de acido linolénico e &cido
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linoleico e altos teores de acido oleico sdo priorizados para producdo de alimentos a fim de
obter 6leo de soja com grande estabilidade oxidativa natural (Kumar et al., 2006; Galédo et
al., 2014; Fan et al., 2015). Para acido oleico, Ribeiro (2011) encontrou a média de 25,3%.
Esse valor é baixo em relacdo aos transgénicos que passaram pelo evento de supressdo génica
e apresentam contetidos acima de 85% do total de 6leo (Cahoon, 2015).

Os é&cidos saturados apresentam propriedades funcionais para aplicacdo em
determinados insumos como margarina e itens de confeitaria. O acido palmitico é o &cido
graxo saturado predominante em 6leo de soja, e reduzi-lo € um objetivo do melhoramento,
pois esta associado a propriedades de colesterogenese. Por outro lado, o acido esteéarico,
apesar de saturado, ndo apresenta risco de aumento de colesterol, e por isso é preferido em
relacdo ao acido palmitico (Lee et al., 2004). A caracterizacdo de acidos graxos no BAG de
soja da Emater feita por Ribeiro (2011) apresentou médias de 11,9 e 2,1% para os teores de
acido palmitico e estearico, respectivamente. Em geral, para objetivos industriais, o alto teor
de &cidos saturados é almejado. Mas para consumo humano, prefere-se altos teores de acidos

insaturados e baixos teores de acidos saturados.

2.3 MAPEAMENTO ASSOCIATIVO

As regides cromossdmicas responsaveis pela expressao fenotipica de caracteres
quantitativos sdo denominadas QTLs (Quantitative Trait Loci) e s&o mapeadas com o auxilio
de marcadores genético moleculares (Unéda-Trevisoli et al., 2017). Marcadores moleculares
sdo amplamente aplicados no melhoramento e selecdo gendmica e seu uso tem como
principio a ligacdo génica dos marcadores com os QTLs de interesse (Resende et al., 2013).
Vérios marcadores foram desenvolvidos ao longo dos anos e usados para construcdo de
mapas genéticos em soja: marcadores RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphisms),
marcadores baseados em PCR (Polymerase Chain Reaction) como RAPD (Random-
Amplified Polymorphic DNA) e microssatélites (ou SSR — Simple Sequence Repeat),
marcadores SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) e DArTs (Diversity Array
Technology), entre outros (Schuster, 2017).

Os marcadores SNPs destacam-se devido a sua distribuicdo aleatoria e
abundante no genoma, além do desenvolvimento de sistemas de deteccdo de SNPs de alta
densidade, que possibilitam estudos de mapeamento e selecdo assistida por marcadores em

diversas espécies (Collard et al., 2005). SNPs séo alteracbes de um anico par de bases
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identificadas na comparacdo de sequéncias de DNA genémico de individuos da mesma
espécie (Brookes, 1999; Unéda-Trevisoli et al., 2017). Além disso, na procura por SNPs ao
longo do genoma, insercdes e delecdes (indels) de uma unica base sdo encontradas e podem
ser adicionadas a listas e bancos de dados de SNPs (Brookes, 1999). A frequéncia de SNPs
no genoma de plantas pode variar de um a cada 100 até 300 pb, dependendo da espécie
(Unéda-Trevisoli et al., 2017).

Fatores genéticos ou locos posicionados muito proximos no mesmo Cromossomo
estéo fisicamente ligados e por isso sdo herdados em conjunto, desviando dos padrdes da Lei
da Segregacdo Independente. A ligacdo entre dois locos é denominada completa quando a
distancia entre ambos é muito curta, e parcial quando, apesar de pertencerem ao mesmo
grupo de ligacéo, a distancia entre ambos € grande (Resende et al., 2013).

A associagdo ndo aleatdria de diferentes locos é conhecida como desequilibrio
de ligacdo (LD) ou desequilibrio da fase gametica, e é fundamental para 0 mapeamento de
QTLs e outras abordagens como selecdo gendmica e selecdo auxiliada por marcadores
(Schuster, 2017; Resende et al., 2013). Quando o0 marcador e 0 QTL de interesse estdo em
equilibrio, a segregacéo entre eles ocorre independentemente e ndo tem utilidade para o
mapeamento e selecdo. Mas quando um marcador estd ligado a um QTL, os alelos do
marcador sdo informativos a respeito dos efeitos do loco que controla o carater (Resende et
al., 2013). O desequilibrio de ligacdo para locos muito proximos persiste por varias geracoes,
mas a tendéncia € de que o LD decresca ao longo das geracdes quando locos tém ligagédo
fraca (Resende et al., 2013).

O desequilibrio de ligacdo pode ser calculado a partir da frequéncia ou
probabilidade de hapl6tipo de dois ou mais genes (ex.: D= prob (AB) prob (ab) — prob (Ab)
prob (aB)), para os locos bi-alélicos A e B. Porém, essa estatistica ndo € apropriada para a
comparacdo de LD de muitos pares de locos, pois depende da frequéncia de alelos
individuais. O LD também pode ser calculado com o estimador D’, que ¢ a estatistica D
padronizada pelo D maximo. No entanto, quando as frequéncias alélicas sdo baixas ou o
tamanho amostral é pequeno essa medida pode ser inflacionada (Resende et al., 2013).

A estatistica mais apropriada para analise LD multilocos é a de r2 (r2 =
D?/[prob(A)prob(a)prob(B)prob(b)]), pois a dependéncia de frequéncias alélicas € menor. O
valor de r2 aumenta com o desequilibrio entre locos: quando os pares de locos ndo estdo em
LD, r2 tem valor igual a zero e quando estdo em completo LD, r2 tem valor igual a um
(Resende et al., 2013).
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Ambas estatisticas, r? ¢ D’, sdo influenciadas por tamanho amostral pequeno ¢
frequéncias alélicas baixas. No entanto, esses fatores afetam em maior grau a estatistica D’,
devido a menor probabilidade de observacdo das quatro combinacdes alélicas. Além disso,
a estatistica r2 ¢ mais utilizada em anélises de resolucdo de estudos de associagéo, pois indica
a correlagdo entre marcadores e QTL de interesse (Flint-Garcia et al., 2003).

A escolha do método de mapeamento, assim como o minimo de marcadores
necessarios para a analise dependem da extenséo e distribuicdo do desequilibrio de ligacédo
(Rafalski, 2002). As abordagens mais utilizadas para identificacdo de QTLsS sdo o
mapeamento via analise de ligacdo e 0 mapeamento associativo, ou mapeamento via analise
de desequilibrio de ligacdo (Zhu et al., 2008). No mapeamento via analise de ligacdo
geralmente sdo utilizadas populacbes como F. e RILs (linhagens endogémicas
recombinantes). Devido aos poucos eventos de recombinacgdo ocorridos nessas populacdes
a resolucéo do mapa é relativamente baixa, com QTLs localizados em intervalos de 10 a 20
cM (Korte & Farlow, 2013). O desequilibrio de ligacdo em populacdes F2 € maximo, porém
decai apds o avanco de geracBes por recombinacGes em consequéncia da distancia entre
marcadores e QTLs (Resende et al., 2013; Schuster, 2017).

O mapeamento via analise de desequilibrio de ligacdo (LDA), ou mapeamento
associativo apresenta algumas vantagens em comparacdo ao método por anélise de ligacéo.
A populacdo sob estudo nessa abordagem é baseada em colecdes de germoplasmas,
cultivares ou linhagens de melhoramento, em que eventos de recombinagdo antigos e
recentes sao analisados. Em consequéncia, a analise é baseada em nivel populacional e ndo
apenas de familias e mais eventos de recombinacdo sdo captados. Dessa forma, a resolucéo
é ampliada e o desequilibrio perdura por varias gerac6es (Flint-Garcia et al., 2003; Zhu et
al., 2008; Resende et al., 2013; Schuster, 2017).

A associacdo pode ser identificada quando o marcador tem efeito direto no
cardter, isso significa que a mutacéo € funcional e passa a ser denominada QTN (nucleotideo
de caracteristica quantitativa). Ou, quando o marcador estd em desequilibrio de ligacdo com
o fator genético que controla o carater (Resende, 2013).

O mapeamento associativo pode ser dividido em duas categorias de acordo com
o foco e escala da pesquisa, 0 mapeamento associativo de genes candidatos e os estudos de
associacdo gendémica ampla (GWAS, do inglés Genome-Wide Association Studies). A
primeira abordagem procura associa¢des apenas dentro de genes pré-selecionados para uma

variacdo fenotipica especifica. Os genes pré-selecionados de diferentes individuos séo
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sequenciados e as mutagcdes encontradas passam por analise de associagdo aos fenotipos.
Essa abordagem é problematica quando a mutacao responsavel pela variacdo fenotipica esta
em genes que nao foram pré-selecionados para a analise (Zhu et al., 2008).

Nas andlises de GWAS, os marcadores estdo localizados aleatoriamente em todo
0 genoma e podem ser associadas diferentes variac@es fenotipicas a diferentes marcadores
(Zhu et al., 2008; Resende et al., 2013). Um aspecto importante para a analise de GWAS é
verificar se existe estruturacdo na populacdo, uma vez que essa pode provocar associa¢des
espdrias entre marcadores e fendtipos (Schuster, 2017).

A probabilidade de deteccdo de um QTL na populagdo quando ele realmente
existe, também denominado poder do teste, depende de diferentes fatores, dentre eles: r2
entre marcador e QTL, dimenséo do efeito do QTL na variacdo fenotipica, tamanho amostral
e nivel de significancia priorizado. A significancia do teste € a probabilidade maxima de
risco de rejeicdo da hipotese Ho quando é verdadeira (erro tipo I) que o pesquisador admite.
O nivel de significancia empregado em GWAS deve levar em consideracdo que o nivel
nominal ndo corresponde ao realizado no experimento, devido aos milhares de marcadores
em teste. Adotar o nivel de significAncia de 5% significa aceitar 5% dos resultados como
falsos positivo, esse valor se torna muito grande quando testando um conjunto de milhares
de marcadores (Resende et al., 2013).

Técnicas de corre¢do podem amenizar a taxa de falsos positivos do teste, como
Bonferroni, de permutacdo e FDR. O teste de permutacéo é adequado para definir niveis de
significancia associados a uma proporcao aceitavel de falsos positivos. A taxa de descobertas
falsas (FDR) é a proporc¢éo esperada de QTLs detectados pela analise que sdo falsos positivos
(Resende et al., 2013).

2.4 ASSOCIACAO GENOMICA AMPLA EM SOJA

O sequenciamento do genoma da soja apresentou 950 megabases (Mb) de
sequéncias montadas e ancoradas. 1sso representa 85% da sequéncia predita para essa
espécie que contém n = 20 cromossomos (Schmutz et al., 2010). Além disso, esses autores
relatam que 17,7 Mb de sequéncias que ndo foram ancoradas (scaffolds), constituidas de
principalmente de sequéncias repetitivas.

Analises genéticas que envolvem todo o genoma demandam grande volume de

marcadores moleculares, mesmo em espécies com LD extenso como a soja (Song et al.,
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2013). Marcadores SNPs tém abundancia consideravel em plantas (um a cada 100-300pb),
baixa taxa de mutacdo e, devido as tecnologias de sequenciamento de nova geracdo, esses
marcadores sdo identificados com alto rendimento e baixo custo (Singh & Singh, 2015).
Esses fatores contribuiram para a popularidade dos SNPs em pesquisas envolvendo analises
genbmicas e a construcao de plataformas de genotipagem SNP para diferentes espécies.

Plataformas de genotipagem de alto rendimento ja foram desenvolvidas para
diferentes espécies. A genotipagem de alto rendimento refere-se a analise simultanea de
centenas ou milhares de marcadores em centenas ou milhares de individuos (Singh & Singh,
2015). Em soja, Song et al. (2013) desenvolveram o chip de alto rendimento SoySNP50K
iSelect BeadChip, que tem capacidade para genotipar 52.041 SNPs por meio da tecnologia
Illumina Infinium 11®. Os sistemas Illumina Infinium sdo plataformas que envolvem a
genotipagem de SNPs em todo o genoma. Esses sistemas usam microesferas com sondas
Infinium 11 acopladas, em que a terminagéo 3’ ¢ posicionada no ultimo nucleotideo ao lado
da posicdo do SNP alvo e um sinal é gerado quando o nucleotideo é adicionado ao loco alvo
(Singh & Singh, 2015).

O SoySNP50K iSelect BeadChip ja foi utilizado em estudos de diversidade
genética (Bandillo et al., 2015; Song et al., 2015) e em analises de GWAS de diferentes
caracteristicas, como: florescimento, maturacdo, altura e peso de planta (Zhang et al., 2015);
peso de grdo (Zhang et al., 2016); tolerancia a salinidade (Patil et al., 2016); resisténcia a
nematoide de cisto (Vuong et al., 2015; Zhang et al., 2016); e conteudo de proteina, 0leo e
acidos graxos (Lee et al., 2019). Outras abordagens também foram utilizadas para
identificacdo e uso de SNPs em GWAS para caracteres agrondmicos em soja (Fang et al.,
2017; Hwang et al., 2014; Li et al., 2019; Sonah et al., 2015).

Analises GWAS para conteudo de proteina e 6leo apresentaram associa¢des em
diversas regiOes de diferentes cromossomos de soja (Tabela 1). Bandillo et al. (2015)
encontraram associagdes significativas para 6leo nos cromossomos 5, 15 e 20 e para proteina
nos cromossomos 6, 13, 15 e 20. Leamy et al. (2017) analisaram o contetido de proteina,
6leo e &cidos graxos na espécie selvagem de soja (Glycine soja) e encontraram regifes com
associacOes significativas para Oleo nos cromossomos 3 e 20 e para proteina nos
cromossomos 4, 12, 13 e 20.

Li et al. (2019) apresentaram 13 regides em 6 cromossomos, em ensaios de
diferentes anos, com 3 SNPs associados ao teor de proteina em ambos anos, nos

cromossomos 1, 3 e 20. Esses autores relataram também 12 regides genémicas em 8
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cromossomos associadas ao contetdo de 6leo, com dois SNPs no cromossomo 7 identificado
em ambos anos. Prioli et al. (2015) realizou mapeamento associativo apenas para contetdo
de Oleo e &cidos graxos em semente de soja e encontrou regides associadas ao teor de 6leo
em sementes nos cromossomos 1, 4, 6, 16, 17, 18, 19 e 20 em soja.

Sonah et al. (2015) identificaram 8 regiGes em 7 cromossomos associados ao
contedo de proteina, o cromossomo 8 destaca-se com 21 SNPs com associagdes
significativas ao carater. Observaram também que as regides associadas ao conteudo de 6leo
sd0 quase idénticas as associadas aos teores de proteina, com intervalos idénticos em seis
locos e sobreposicOes de duas regides dos cromossomos 5 e 19. As regides com mais
associac0es significativas para contetdo de 6leo foram os cromossomos 5 e 8, com 23 e 22
SNPs, respectivamente.

Hwang et al. (2014) encontraram 13 regifes gendmicas em 12 cromossomos
associados ao teor de proteina (-log de P > 3), com a associa¢do mais alta no cromossomo
20 e 5 SNPs significativos. Esses autores também identificaram 13 regides em 12
cromossomos associadas ao teor de 6leo em sementes de soja, com o SNP de maior
associacdo ao carater localizado no cromossomo 9. Além disso, encontraram regides
associadas a ambos teores de proteina e 6leo nos cromossomos 8, 9 e 20. Zhang et al. (2017)
estudaram o conteudo de proteinas solGveis em &gua e sua relagdo com o conteddo total de
proteinas, e a partir da andlise GWAS encontraram regides associadas ao teor de proteinas
totais em 15 dos 20 cromossomos de soja. Zhang et al. (2018) relataram associacgoes
significativas para contetdo de 6leo nos cromossomos 5, 8 e 15 e para o conteido de proteina
no cromossomo 15.

Ambos autores constataram SNPs associados aos teores de proteina e Oleo.
Hwang et al. (2014) identificaram 7 marcadores nos cromossomos 8, 9, e 20, dos quais, seis
apresentaram relacdo negativa entre efeito do teor de proteina e de 6leo. O sétimo SNP
apresentou um alelo com associacdo do aumento de teor de proteina e 6leo e o alelo
alternativo apresentou decréscimo de teor dessas variaveis. Li et al. (2019) também relataram
31 SNPs associados com ambas variaveis, posicionados em 12 cromossomos. A correlacéo
negativa entre conteudo de Oleo e proteina é mais discutida por Lee et al. (2019), que
observaram 23 SNPs com pleiotropia negativa. Ou seja, um alelo com efeito positivo em um

carater tem efeito negativo no outro.

Li et al. (2017) detectaram 26 QTLs para o conteido de cinco &cidos graxos em

semente de soja. Dos quais: quatro QTLs explicaram 37% da variancia fenotipica de acido
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palmitico; quatro QTLs explicaram 28,7% da variancia fenotipica de acido estearico; oito
QTLs explicaram 33,6% da variancia fenotipica de acido oleico; seis QTLs explicaram
19,3% da variancia fenotipica de acido linoleico; e seis QTLs explicaram 32,3% a variancia
fenotipica de &cido linolénico. Além disso, dois destes QTLs contribuiram para a variancia
de dois &cidos graxos (oleico e linoleico) indicando pleiotropia para esses &cidos.
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Tabela 1. Cromossomos em que foram detectadas regides associadas aos teores de 0leo,
proteina, acidos palmitico (PAL), oleico (OLC), linoleico (LIN), linolénico (LIL) e estearico
(EST) em soja por GWAS.

Carater

Referéncia

Cromossomo

123456738

9 10 11 12 13 14

15 16 17 18

19 20

Proteina

Oleo

Palmitico

Oleico

Estearico

Linoleico

Linolénico

Bandillo et al.,
2015

Hwang et al.,
2014
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Analises GWAS para contetdo de acidos graxos em sementes de soja também
apresentaram associa¢es em diversas regides de diferentes cromossomos (Tabela 1). Leamy
et al. (2017) realizaram GWAS para o0 contetido de acidos graxos em semente de G. soja e
relataram regifes associadas ao teor de acido palmitico em sementes nos cromossomos 6, 7
e 14, ao teor de 4cido oleico em sementes nos cromossomos 7, 14, 16 e 19, ao teor de acido
linoleico em sementes nos cromossomos 2, 7 e 9, ao teor de &cido linolénico em sementes
nos cromossomos 2 e 14, e ao teor de acido estearico em sementes nos cromossomos 14 e
16. Li et al. (2015) detectaram associa¢es significativas para teor de acido palmitico em
sementes nos cromossomos 5, 7, 9, 12 e 15, para acido oleico em sementes nos cromossomos
3,4, 6,8, e18, para o teor de acido linoleico em sementes nos cromossomos 3, 6, 8, 10 e 15,
para &cido linolénico 1, 2, 5, 8, 15 e 18, e para &cido estearico nos cromossomos 14, 15 e 18.
Priolli et al (2015) observaram associacgdes significativas em 12 dos 20 cromossomos para
teor de acido palmitico e linoleico em sementes, em 11 cromossomos para teor de &cido
oleico em sementes, e ndo observaram associacdes para teor de acido estedrico em sementes.
Zhang et al. (2018) detectaram associagdes significativas nos cromossomos 5 e 14 para teor
de acido palmitico em sementes, no cromossomo 8 para teor de acido oleico em sementes,
14 e 15 para teor de acido linolénico em sementes e 5 e 14 para teor de 4cido esteérico em

sementes.
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3 MATERIAL E METODOS

3.1 MATERIAL VEGETAL

O painel foi composto por acessos do Banco Ativo de Germoplasma (BAG) de
soja mantidos pela Secretaria de Agricultura, Pecuaria e Abastecimento do Estado de Goias
(Seagro-GO), o qual contém aproximadamente 2.800 acessos, dentre eles introdugdes,
cultivares comerciais atuais e antigas, bem como linhagens. Inicialmente, uma subcole¢édo
representada por 20% dos acessos (527 individuos) foi selecionada com base em
amostragem estratificada por julgamento (Gressler, 2004; Malhotra, 2004) para incluir
igualmente acessos dos ciclos de maturacdo tardio, médio e precoce. Além disso, a
genealogia disponivel dos acessos foi utilizada como referéncia para evitar acessos com
mesmos genitores ou derivados de um mesmo cruzamento (Ribeiro, 2011). Dessa
subcolecéo, 416 acessos (Anexo A) foram utilizados para as analises de associa¢do genémica
ampla.

3.2 FENOTIPAGEM

Os dados fenotipicos foram obtidos por Ribeiro (2011) e consistem em teores de
6leo, proteina e acidos graxos (palmitico, estearico, oleico, linoleico e linolénico) em
sementes de soja. O ensaio foi conduzido na area experimental da Seagro-GO, localizada em
Senador Canedo-GO (16°43°10°” de latitude sul, 49°07°05°” de longitude oeste ¢ 765m de
altitude) em novembro de 2007. As parcelas experimentais consistiram em uma fileira de
plantas de 5 m de comprimento espacada por 0,5 m. Foi utilizado o delineamento de blocos
aumentados, com 30 blocos e duas testemunhas em comum.

As sementes integras coletadas de cada um dos genoétipos foram moidas para
utilizacdo do po6 nas analises posteriores. Para determinacdo do teor de proteina total foi
realizado o método Kjedahl com digestdo em acido sulfdrico. O 6leo foi extraido por meio
da técnica Soxhlet, e quantificado em ¢/100g. Os teores de &cidos graxos foram
determinados a partir da transformacdo do 6leo em ésteres metilicos para cromatografia
gasosa (Ribeiro, 2011).
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3.3 DADOS GENOMICOS

O DNA gendmico foi extraido do embrido de seis a oito sementes de cada um
dos gendtipos usando o método CTAB (Doyle & Doyle, 1990) modificado. Desta forma,
apos 2 horas mergulhadas em &gua destilada, o embrido das sementes foi retirado com
auxilio de pincas e transferido para microtubos de 1,5mL. Os embriGes foram macerados
com 350 uL de tampao CTAB + B-mercaptoetanol com o auxilio de macerador mecénico.
Ap0s adicionar mais 350 pL de CTAB + B-mercaptoetanol, os tubos foram homogeneizados
por inversao e incubados a 65 °C por 20 minutos, sendo homogeneizados a cada 7 minutos.
Em seguida, adicionou-se 500uL de cloroférmio-alcool isoamilico (24:1) em temperatura
ambiente as amostras, as quais foram homogeneizadas por 5 minutos e centrifugadas a
11.000 rpm por mais 5 minutos. O sobrenadante foi transferido para novo microtubo
contendo 500 pL de isopropanol gelado e armazenado em -20 °C por 12 horas. As amostras
foram centrifugadas a 7.000 rpm por 5 minutos e o sobrenadante foi descartado.
Posteriormente, foram realizadas duas lavagens sucessivas com 1 mL de etanol 70 e 90%
por 1 minuto. Os tubos foram incubados a temperatura ambiente por 10 minutos para
secagem da amostra. A amostra foi ressuspendido com 60 pL de tampéo TE (Tris+tEDTA)
+ RNAse.

A concentracdo e qualidade do DNA foram verificadas com o espectrofotémetro
NanoDrop Lite da Thermo Scientific™ e, posteriormente, a concentracdo final foi ajustada
para 100ng/pL. Por fim, também foi realizada eletroforese em gel de agarose a 1,5% em
TAE para verificar a integridade do DNA das amostras.

Os 416 acessos foram genotipados com o chip Illumina Infinium SoySNP50K
BeadChip que contém 52.041 Single Nucleotides Polymorphisms (Song et al., 2013). Os
dados faltantes foram imputados pelo método “Beagle” do pacote Synbreed-R (Wimmer et
al., 2012). Além disso, foram excluidos os marcadores SNPs com Call Rate <90% e MAF
(Minor Allele Frequence) <5%. Um total de 29.729 SNPs foram utilizados para as analises

subsequentes.

3.4 ESTRUTURA POPULACIONAL E DESEQUILIBRIO DE LIGACAO

A estrutura populacional foi verificada por meio da analise de ancestralidade
usando a funcdo snmf (algoritmo Non-Negative Matrix Factorization) do pacote LEA-R

(Frichot & Francois, 2015), o qual é baseado no método de minimos quadrados, assumindo
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K populagdes ancestrais. Foram realizadas 20 simulagdes independentes, com K variando
entre 1a 10, e 1.000.000 de passos de Monte Carlo via Cadeias de Markov (MCMC), sendo
o0 critério de entropia cruzada para avaliar o erro da estimativa de ancestralidade. Como
ferramenta auxiliar para a verificacdo da estrutura genética da populacdo, também foi
realizada a Analise de Componentes Principais (ACP) da matriz de marcadores moleculares,
conforme implementado no pacote GAPIT-R (Lipka et al., 2012). A partir desse mesmo
pacote, também foi obtida a matriz de parentesco kinship calculada com base nos marcadores
moleculares segundo o método de VanRaden (2008), ao qual foi disposta em um grafico
Heatmap (Lipka et al., 2012).

O desequilibrio de ligacdo (LD) do painel foi estimado usando o coeficiente de
correlacdo ao quadrado (r2) dos marcadores SNPs (filtrados com o controle de qualidade),
por meio do pacote GAPIT-R (Lipka et al., 2012). Posteriormente, para analisar o
decaimento do LD, foram plotados os valores r? versus as distancias fisicas entre os pares

de marcadores (Kb).

3.5 ANALISE DE ASSOCIACAO GENOMICA AMPLA

A média ajustada dos acessos, para cada um dos caracteres, foi obtida via
abordagem de modelos mistos, conforme descrito por Ribeiro (2011). Os valores
identificados como extremos (outliers) foram eliminados das analises subsequentes, o que
correspondeu em cerca de 1 a 10 gendtipos por caractere. Posteriormente, as analises de
associagdo gendmica ampla foram realizadas utilizando o pacote GAPIT-R (Lipka et al.,
2012), considerando a abordagem FarmCPU (Fixed and Random Model Circulating
Probability Unification). Apenas a informacdo da matriz de parentesco (K), segundo o
método de VanRaden (2008), foi incluida nas analises.

A proposta dessa abordagem é dividir o modelo misto para multiplos locos
(MLMM) (Segura et al., 2012) em dois modelos: um modelo de efeito fixo (FEM do inglés
Fixed Effect Model) e um modelo de efeito aleatério (REM do inglés Random Effect Model)
e usa-los repetidamente. O modelo FEM testa marcadores, um de cada vez, utilizando
marcadores associados como covariaveis para o controle de falso positivos. Esses
marcadores associados sdo denominados pseudo QTNs (do inglés Quantitative Trait
Nucleotides) e conforme sdo averiguados para cada marcador de teste, seu p-valor é

substituido pelo mais significativo, que se torna o p-valor de seu marcador correspondente.
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O p-valor de cada marcador em conjunto com sua posi¢éo sao usados para atualizar a sele¢éo
do pseudo QTN em um modelo REM com auxilio do algoritmo SUPER (Wang et al., 2014).
Esses modelos séo usados iterativamente até que os pseudo QTNSs se mantenham 0s mesmos.
Essa substituicdo do p-valor mais significativo de cada pseudo QTN do teste de todos os
marcadores aumenta drasticamente o poder estatistico da analise (Liu et al., 2016).

Os resultados de analises de associacdo genémica ampla foram apresentados em
gréficos Quantil-Quantil (Q-Q plots) e Manhattan Plots. O Q-Q plot foi utilizado para
visualizar o desvio dos logaritmos negativos dos p-valores obtidos na analise versus os
valores esperados sob a hipdtese de nulidade (ndo associagdo com o carater). O gréafico de
Manhattan consiste em um grafico de dispersdo em que 0 eixo X representa a posi¢ao
gendmica de cada SNP (por cromossomo) e 0 eixo Y apresenta os logaritmos negativos dos

p-valores obtidos pela associacdo gendmica ampla (Lipka et al., 2012).

3.6 GENES CANDIDATOS

Foi realizada uma busca por genes candidatos em torno dos SNPs significativos
a partir de sequéncias disponibilizadas no banco de dados Phytozome
(http://phytozome.jgi.doe.gov) e SoyBase (http://www.soybase.org). A janela de busca por
genes candidatos foi selecionada de acordo com a extensdo de LD quando r? atingiu 0,2, 0
que correspondeu a 250 mil pares de bases. Assim, 0s genes candidatos foram buscados em
um intervalo de 125 mil pares de bases antes e depois da posicdo de cada SNP significativo.
Além disso, foi dada prioridade para os 10 genes candidatos mais proximos ao loco do SNP

significativo.
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 ESTRUTURA DE POPULACAO

Por meio da andlise de ancestralidade, verificou-se que ndo houve formacéo de
subpopulacgdes (K=1) entre os 416 genotipos (Figura 1.a-c), o que também foi confirmado
por meio da ACP (Figura 1.d). O heatmap e dendrograma da matriz de parentesco Kinship
(Figura 2) demonstraram que os valores de similaridade foram semelhantes entre os 416
gendtipos do painel. Os resultados de ambas abordagens sugerem que ndo ha padrdes de

estruturagdo genética no painel.

O BAG de soja mantido pela Emater estd em desenvolvimento desde a década
de 70 simultaneamente ao melhoramento da leguminosa para a regido central do Brasil, €
composto por entre outras, linhagens do préprio programa de melhoramento e cultivares de
empresas publicas (Ribeiro, 2011). Estudos de diversidade genética em cultivares brasileiros
de soja, incluindo de empresas publicas e privadas, demonstram que parentais semelhantes
vem sendo utilizados no processo de melhoramento genético, de tal modo que o background
genético do germoplasma é estreitamente relacionado (Gwinner et al., 2017; Miranda et al.,
2001; Wysmierski & Vello, 2013). Em geral, tem-se verificado que o estoque fundador para
0 desenvolvimento de cultivares de soja no Brasil é predominantemente composto por
cultivares dos Estados Unidos e Canada, que compreendem somente aproximadamente 11%
do total de 170 mil acessos de soja do mundo (Carter et al., 2004). Esse painel ndo apresenta
estruturacdo genética forte, uma caracteristica vantajosa para analises de associacdo
gendmica ampla. Isso porgque a presenca de estrutura genética forte provoca associagdes
espurias entre SNP e fenotipo, 0 que aumenta a taxa de falsos positivos (Alexander et al.,
2009; Kang et al., 2008; Vilhjalmsson & Nordborg, 2012; Priolli et al., 2015).
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Figura 1. Gréaficos de (a) estrutura genética de populagdes e (b)componentes principais (PC1
e PC2) da matriz genémica dos 416 individuos.
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Figura 2. Heatmap e dendrograma da matriz de parentesco dos 416 individuos com 29.729

marcadores.
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4.2 DESEQUILIBRIO DE LIGACAO

O desequilibrio de ligacao foi mensurado a partir do coeficiente de correlagdo
ao guadrado (r?) entre pares de locos marcadores (Figura 3), a qual consiste em um grafico
com os valores r2 e a distancia fisica entre locos. A extenséo do LD considerando os 29.729
marcadores SNPs foi de aproximadamente 250kb quando r2 atingiu 0,2. Esse valor esta
dentro do esperado para a cultura da soja, tendo em vista que é uma planta autbgama, com
taxa de decaimento do LD relativamente lento (Zhang et al., 2015).

Em geral, fatores histéricos ou evolutivos que afetam o tamanho efetivo da
populacéo, como subdivisdo populacional ou mistura génica, gargalos e selecdo direcionada,
aumentam o LD. Além disso, o sistema de reproducdo também possui influéncia no LD.
Espécies autdgamas, geralmente, apresentam taxa efetiva de recombinacdo baixa, e
tendéncia a ter polimorfismos genéticos correlacionados e LD extensos (Gaut & Long,
2003). Um estudo com populacdes de soja selvagens, landraces e cultivares americanas
demonstra que populacBes que passaram por selecdo natural e artificial, gargalos
populacionais e efeitos fundadores apresentam LD mais extenso, concluindo que regides
extensas de LD sdo indicadores de reducédo da diversidade genémica devido a domesticacdo

e selecdo (Song et al., 2015).
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Figura 3. Gréfico do decaimento do desequilibrio de ligacdo em todo 0 genoma.

4.3 ASSOCIACAO GENOMICA AMPLA

Os caracteres avaliados por Ribeiro (2011) apresentaram variabilidade
fenotipica entre os acessos (Figura 4). Os teores médios (g/100g) de proteina e 6leo foram
de 39 e 16,7%, respectivamente. Os teores médios de &cidos graxos saturados &cido
palmitico, estearico e oleico foram de 11,9; 2,1 e 25,3%, respectivamente, enquanto para 0s
insaturados linoleico e linolénico foram de 52,6 e 6,5%, respectivamente. Ribeiro (2011)
encontrou estimativas de herdabilidade relativamente altas, exceto para o teor de 6leo (0,26).
A herdabilidade encontrada para proteina foi de 0,59, enquanto para os acidos palmitico,
esteérico, oleico, linoleico e linolénico foram de 0,82, 0,61, 0,86, 0,92 e 0,67,

respectivamente (Ribeiro, 2011).
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Figura 4. Gréficos box-plot dos caracteres avaliados por Ribeiro (2011) apds retiradas de
fenotipos outliers: (a) proteina; (b) 6leo; (c) acido palmitico, (d) acido estearico, (e) acido
oleico, (f) &cido linoleico e (g) &cido linolénico.

Com o0 objetivo de detectar regides gendmicas associadas aos controles dos
contetdos de proteina, 6leo, acido palmitico, &cido estearico, acido oleico, acido linoleico e
acido linolénico em soja, anélises de associagdo gendmica ampla foram realizadas para esses
sete caracteres avaliados por Ribeiro (2011). Nas analises de associacdo genémica ampla,
apenas a informacdo da matriz de parentesco (K) foi incluida nas analises. Os resultados
estdo apresentados nos graficos Manhattan e QQ-plot (Figuras 5 e 6) e as informag6es sobre
0s SNPs significativos estdo dispostas na Tabela 2.
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Figura 5. Gréficos Manhattan e Q-Q plot com marcadores SNP significativos identificados
pela analise de associagdo gendmica ampla para teores de (a) proteina e (b) 6leo em
sementes.
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Tabela2. SNPs significativos para conteddo de proteina, 6leo e acidos graxos (palmitico, estearico, oleico, linoleico e linolénico).
Carater SNP Alelos Crt. Posicdo  P-valor Efeito  G. candidato? Anotacao
Proteina SNP1718 C/A 1 52666974 1,29E-09 0,54 Glyma.01g191900 peptidase inhibitor activity
Proteina SNP40203 T/C 16 4317048 4,40E-09 -0,37 Glyma.16g044700 Tetratricopeptide repeat (TPR)-like superfamily protein
Proteina SNP36533 C/A 15 15408371 1,39E-07 -0,21 Glyma.15g170200 Translation initiation factor SUI1 family protein
Oleo SNP37702 G/T 15 47684491 4,38E-08 -0,11 Glyma.159250100 oxidation-reduction process
Oleo SNP35312 G/A 14 5074499 7,40E-08 -0,13 Glyma.149062400 lipid transport superfamily protein
Oleo SNP45924 A/G 18 5487039 9,28E-08 0,17 Glyma.18g061200 O-acetyltransferase activity
Acido Palmitico SNP48974 T/C 19 43530928 2,20E-07 -0,28 Glyma.19g174800 Phosphatidylinositol N-acetylglucosaminyltransferase subinit P
Acido Estearico SNP34166 A/G 14 31620649 9,41E-13 0,07 Glyma.14g147800 GOLD family protein
Acido Estearico SNP38941 A/G 16 2227631 3,12E-07 0,05 Glyma.16¢9022800 zinc ion binding;nucleic acid binding
Acido Oleico SNP3765 T/C 2 44428681 3,34E-07 1,04 Glyma.02g257200 lipid metabolic process
Acido Linoleico SNP49076 A/C 19 45000827 1,31E-07 -0,98 Glyma.19g192300 Transcriptional activator GT-2
Lirﬁ)"lfédnﬁco SNP14571 T/C 6 5196308 3,36E-08 0,16 Glyma.06g068100 transferase activity

1Cr: cromossomo; 2G. candidato: gene candidato.
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As anélises de associacdo gendémica ampla resultaram em trés SNPs
significativos para o conteudo de proteina (Figura 5.a): SNP1718 no cromossomo 1,
SNP40203 no cromossomo 16 e SNP36533 no cromossomo 15, em ordem decrescente de
significancia. Um estudo com 185 acessos de regides da China, América, Canada e Europa
apresentou trés SNPs significativos associados ao contetdo de proteina a menos de 500Kb
de distancia do SNP1718 no cromossomo 1, sendo um desses relatado como essencial ao
conteldo de proteina em soja (Li et al., 2019). Sonah et al. (2015) relataram um SNP
significativo associado ao conteldo de proteina em soja no cromossomo 16 a 133Kb de
distancia do SNP40203. Diferentes estudos em soja apresentaram regidées com associ¢ao
significantiva ao conteido de proteina no cromossomo 15, porém, todas regides estdo a mais
de 1Mb de distancia do SNP36533 significativo nesse estudo (Bandillo et al., 2015; Zhang
etal., 2017, Zhang et al., 2018).

A pesquisa por genes candidatos resultou em 29 genes na janela de 250Kb
referente a0 SNP1718. O gene Glyma.01g192100 foi identificado como candidato pois
codifica enzimas com funcdo inibidora de peptidase. Peptidases sé@o enzimas que hidrolisam
proteinas irreversivelmente e devem ser bem controladas pois tem potencial nocivo para o
ambiente proteico de células e organismos (Silva-Lopez, 2009). Foram encontrados 26 genes
na regido em gue esta posicionado o loco SNP40203, dentre eles o gene Glyma.16g044700
que codifica um motivo da superfamilia TPR (do inglés Tetratricopeptide repeat). Essa
superfamilia de motivo medeia uma variedade de interagdes entre proteinas que estdo
envolvidas em diversas funcdes celulares, dentre elas o transporte de proteinas,
principalmente o processo de importacdo (Blatch & Lé&ssle, 1999). Foram observados 8
genes na regido do loco SNP36533, destes, destaca-se 0 Glyma.159170200 por codificar
proteinas da familia SUIL, que sdo fatores de iniciagdo da traducdo de mRNA em
polipeptidio.

A andlise associa¢do gendmica ampla para conteudo de dleo revelou trés SNPs
significativos (Figura 5.b): SNP37702 no cromossomo 15, SNP35312 no cromossomo 14, e
SNP45924 no cromossomo 18. Foram observados9 genes na janela referente ao loco
SNP37702, desses, o gene Glyma.15g250100 apresenta funcédo de oxirredugdo. O processo
de oxirreducdo é caracterizado pela remoc¢do ou adicdo de um ou mais elétrons a uma
substancia, tais como lipidios. A regido de 250Kb em que estd localizado o SNP35312
apresentou 31 genes, destaca-se 0 gene Glyma.14g062400 que codifica uma proteina

pertencente a superfamilia transportadora de lipideos. A regido em que estd localizado o

37



SNP45924 identificado com associacdo significativa para 6leo apresentou 18 genes. Desses,
0 produto proteico do gene Glyma.189061200 apresenta atividade enzimatica de
transferéncia de um grupo acetil para um atomo de oxigénio da molécula aceptora. Essa
enzima, a acetil-transferase, desempenha funcdo importante na via-metabdlica de lipidios.

Foi identificada associacdo significativa entre o contetdo de acido palmitico e o
SNP48974, no cromossomo 19 (Figura 6.a). Foram detectados dois marcadores associados
ao acido estearico: o SNP34166 no cromossomo 14 e o SNP38941 no cromossomo 16
(Figura 6.b).

A busca por genes candidatos na regido do SNP48974 com associagao
significativa para acido palmitico apresentou 35 genes. Foi encontrada nessa regido o gene
Glyma.199174800 que codifica a subunidade P da enzima fosfatidilinositol acetil-
glicosaminiltransferase, pertencente a familia das enzimas glicosiltranferases, a qual
apresenta relacdo direta a biossintese de glicolipidios. Dos 4 genes observados na regidao em
que estad localizado o loco SNP34166 com associacdo significativa para acido estearico,
destaca-se 0 Glyma.14g147800 que codifica uma proteina da familia GOLD (do inglés Golgi
domain). Os dominios dessa familia estdo envolvidos na mediacdo de interacdes entre
proteinas e sdo sempre encontrados em associacao lipidica ou de membrana (Anantharaman
& Aravind, 2002). Foram observados ainda 20 genes na regido referente ao segundo SNP
associado ao conteudo de acido estearico, entre eles o0 gene Glyma.169022900. Esse gene
codifica uma proteina de dominio dedo de zinco do tipo DOF que séo fatores de transcri¢cao
com dominio de ligacdo ao DNA altamente conservados.

A analise apresentou 0 SNP3567 significativo para o contetudo de acido oleico
no cromossomo 2 (Figura 6.c), e ndo encontramos na literatura até 0 momento, pesquisas
que detectaram associacdo entre alguma regido desse cromossomo e esse carater. O mesmo
acontece para 0 SNP14571, identificado como significativo para a associacdo ao acido
linolénico e localizado no cromossomo 6 (Figura 6.e). Foi detectada associacao significativa
entre o conteddo de &cido linoleico e 0 SNP49076, posicionado no cromossomo 19 (Figura
6.d). Priolli et al. (2015) também encontraram associacao significativa entre o marcador
Satt448 e o contetdo de &cido linoleico em soja no cromossomo 19, no entanto esses dois
marcadores estdo a 42Mb de distancia.

A janela em que esté localizado o SNP associado ao contetdo de acido oleico
apresentou 22 genes, incluindo o gene Glyma.02g257200. Esse gene codifica uma proteina

da familia fosfolipase C que tem relacdo direta ao processo metabolico de lipidios. Foram
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observados 25 genes na regido em que esta localizado o SNP49076 que apresenta associacdo
significativa para o conteido de acido linoleico, dentre eles, o fator de transcricdo GT, que
esta relacionado ao desenvolvimento de sementes (Smalle et al. 1998). Além disso, outros
32 genes estavam contidos na janela em que esté localizado o SNP associado ao contetido
de acido linolénico, inclusive o gene Glyma.06g068100 que codifica uma proteina com
atividade enzimatica de transferase, que pode estar envolvida em diferentes vias metabdlicas,
inclusive na via lipidica.

Vale ressaltar que os dados fenotipicos utilizados nesse estudo foram obtidos em
apenas um local de cultivo e safra. No entanto, sabe-se que caracteres como contetdo de
proteina, Oleo e acidos graxos podem ser afetados por diferentes fatores ambientais e
condigdes de cultivo, tais como temperatura e adubacdo nitrogenada (Embrapa, 2015). Por
isso, estudos que abranjam outros ambientes, capturando a variagdo ambiental de outras
areas de producdo da cultura da soja, podem ser necessarios. Dessa forma, seria possivel
identificar SNPs com efeitos genéticos comuns ou com efeitos diferenciais (exclusivos) nos

diferentes ambientes.
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5 CONSIDERACOES FINAIS

A andlise de associacdo gendmica ampla revelou doze SNPs significativos
localizados em sete cromossomos para o0s caracteres contetdos de 06leo, proteina e acidos
graxos. Grande parte dos genes candidatos encontrados, como enzimas e fatores de
transcricdo, por exemplo, estdo envolvidos em fungdes que possuem relacdo direta ou
indireta com os caracteres analisados, e podem auxiliar numa melhor compreensao de suas
respectivas arquiteturas genéticas. Por fim, esses SNPs podem ser utilizados como um guia
de alelos potenciais para 0 melhoramento de soja podendo contribuir para o desenvolvimento

de genotipos superiores com composicdes especificas para diferentes fins.
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ANEXO

Anexo A. Relacdo de 416 acessos de soja pertencentes a colecdo mantida pela Secretaria

da Agricultura, Pecuéria e Abastecimento do Estado de Goias (Seagro-GO), atual

Emater, com informag6es! de genealogia, ciclo de maturagao (CM) teores médios
(9/100g) de 6leo (OL), proteina (PROT), e dos acidos graxos palmitico (PAL),
estedrico (EST), oleico (OLC), linoleico (LIN) e linolénico (LIL) (Ribeiro,

2011).
Bag Acesso Genealogia CM OL PROT PAL EST OLC LIN LIL
2 EMGOPA-302 Parana x Mandarim P 16,7 386 11,7 19 241 539 7,0
BRSGO-204 [BR-13 (3) x (BR-16 x
3 (GOIANIA) Ss-1)] X Braxton M 16,3 39,0 119 25 222 546 7,1
i Dourados (2) x
4 EMGOPA-315 (Amambai (2) x Ss-1) M 16,3 38,7 125 19 26,0 524 6,0
MGBR-46 .
5 CONQUISTA LO 76-4484 x Numbaira M 17,0 40,0 121 2,1 253 524 65
EMGOPA-314 EMGOPA-301 (6) x
6 (GARCA EMBRAPA-20 (Doko T 166 390 121 19 225 553 6,9
BRANCA) RC)
8 ST93-2051 - M 182 375 109 20 26,3 543 59
EMGOPA-308 EMGOPA-308 (6) x
10 BELA VISTA BR92-31914 T 165 40,0 122 20 26,0 52,1 6,2
} [IAC-7 x (Santa Rosa x
11 EMGOPA-313 GO79-3068)] x BR92- T 164 378 122 22 204 57,7 6,7
JATAI
31910
Selecao na IAC-7
12 NOVAIAC-7 (GO83-2031) T 173 369 112 22 279 522 57
i (EMGOPA-308 (6) x
13 (ECI\,/L(?JI',(Z\T_AAS())G BR92-31914) x (E- T 161 384 125 20 199 568 7.1
306(6) x BR92-31910)
14 FT-2000 - 17,2 395 122 24 24,1 534 64
(FT-Cristalina (5) x
19 CRISTALINA Doko RCH) T 165 384 115 19 231 553 6,8
20 BRS-CARLA BR-16 x BR83-147 16,6 393 124 22 269 500 6,3

48



21

22

23
25

26

27

29

30

31

32

33

34

43
44
47

48
50

53

54

56

59
61

62

63
65
66

67

68

69

70

71

75

BRS-MILENA
PINTADO

BRS-CELESTE
GOBR95-121119

GOBR94-122243

GOBR97-055009
GOBR95-17538
GOBR95-12218
GOBR97-058163
GOBR97-64258
GOBR97-065029

GOBR97-067033

BR95-15305
BR92-249
GOBR95-2852

GOBR95-69943
GOBR95-3734

GOBR95-13848

GOBRY3-1483
(LUZIANIA)

GOBR95-57007

GOBR95-3622
GOBR95-54105

SANTA CRUZ

MGBR95-19125
CSST-1
GOBR93-8220

GOBR95-15956
GOBR95-12250
GOBR97-056184
GOBR97-057130
MGBR95-964

EMGOPA-306

FT-Ayara x BR83-147
Sharkey x {Hartwig x
[BR87-567 (3) x FT-
Estrela]}

Bossier x BR-1 T
(BR-16 (5) x SS-1) x
BR-37-55

LEFLORE x {Hartwig x
[BR87-567 (3) X FT-
Estrela]}

Stone Wall x BR93-
32041

FT-2 x (BR80-6989 x
IAC-12) x Ayara
OCEPAR-8 x FT-
Estrela

Sharkey *2 x BR93-
32043
MTBR94-20117 x
Sharkey

Hartwig x MTBR94-
18190
MTBR94-20514 x
Sharkey

FT-Guaira x FT-Estrela

CPAC

CPAC

(OC-8 x BR-13) x
(Doko x P1-229358)
Cristalina x FT-Estrela

BR83-9547 x (BR87-
567 (3) x BR-9 x
Bossier)

Braxton x(FT-5 x
Dourados-1 (5) x Ss-1)
T89-46 R (Bulk
Percevejo)

OCEPAR-3 x Doko RC
Doko x IAC74-2832
FT-14 x [ Deus-2 (2) x
Ss-1]

IAC-13 x BR-16
BR-37 x 555 x BR90-
7013

OCEPAR-8 x FT-
Estrela

LEFLORE *4 x BR90-
7057

Sharkey* (3) x BR92-
31861

Braxton x [BR13*3 x
(BR16 x SS-1)]
Cruzamento com
EMGOPA-301

M
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17,6
171
16,7
17,0

16,7

16,0
16,6
16,9
16,8
16,1
16,9

16,7

16,9
16,9
16,7

16,5
17,3

16,9

16,8

16,7

17,3
16,5

16,8

16,9
16,3
15,9

17,1
16,9
16,9
17,0
16,9

16,4

38,6
39,4
39,2
38,3

39,6

37,5
38,7
40,0
39,7
39,1
38,0

39,4

39,3
38,5
37,6

38,9
39,3

38,9

39,7

37,1

37,8
39,4

38,4

38,6
39,1
39,3

38,1
38,4
38,0
39,8
38,4

38,9

11,7
11,6
12,3
12,6

12,1

11,3
12,3
13,2
11,7
12,0
12,2

11,5

11,9
11,2
12,0

11,9
12,9

12,0

11,0

11,9

12,2
12,2

11,8

11,7
12,0
12,8

114
12,2
11,5
11,3
11,8

12,4

2,1
1,7
3,2
2,2

2,2

2,2
2,0
2,3
1,8
1,9
2,2

1,9

2,0
2,1
2,4

2,2
3,6

2,2

2,0

2,0

2,6
2,0

2,0

2,0
2,4
2,1

2,2
3,3
1,8
1,8
2,2

2,2

26,1
31,6
20,5
20,7

247

23,6
21,9
23,1
31,1
28,8
241

20,7

35,1
30,7
21,3

22,8
22,7

23,5

33,1

25,1

27,6
20,4

26,6

24,5
21,2
21,2

28,2
20,4
28,8
30,3
25,5

19,1

53,1
47,8
57,2
56,3

52,7

55,3
54,7
53,5
48,2
50,9
53,7

51,1

42,4
49,1
55,7

55,1
52,7

54,7

47,2

53,5

50,4
57,3

52,5

55,2
56,2
56,2

50,5
54,7
50,9
49,7
52,3

57,7

5,8
6,3
6,3
6,8

6,6

6,4
71
7,2
6.1
5,8
6.8

6,3

6,8
6,1
7,0

6,6
6,1

6,6

59

6,6

6,1
7,3

6,2

6,0
6,7
6,8

6,2
59
6,0
6,2
7,2

7,6

49



76

77

78

79
80
84
86
88

92
96
97
99
100
102

107

108
109

112

116
117

118

119

123

124

129
130
137
138

139

140

141

142
143
146
151

GOBR95-12895
GOBRO00-622015
EMGOPA-311

SAMBAIBA
MONSQOY-6101
GOBR93-1283
GOBR94-1704
EMGOPA-309

GOBR99-772034
OCEPAR-10
OCEPAR-17
MATRINCHA
BRG099-2850
OCEPAR-8

EMGOPA-307

EMGOPA-303
EMGOPA-304

EMGOPA-312

MONSOY-8800
IAC-14

DM-NOBRE
DM-VITORIA

DM-339

EMGOPA-305
GOIATUBA

TRACAJAS
BRS JUSSARA
GOBR96-04303

GOBR96-005547
GOBR97-056191
(IPAMERI)

GOBR95-9108

GOBR96-005122

GOBR96-057216
GOBR96-000913

P1-88788

MT/BR-53
TUCANO

FT-2 x (BR80-6989 x
Tracy-M)

Hartwig x MTBR95-
121319

Parana Goiana X
Cristalina

FT-5 x [Dourados (4) x
Ocepar-9 SS-1]

FT-Ayara B x {(Lancer
(4) x BR80-698)}

Cristalina x FT-Estrela

Bulk Londrina
retrocuzamento 4 vezes

FT-18 x Dourados-B

GO79-3090 x Parana
Goiana
IAC-73-2736 x IAC-6

Parana x Mandarim

Parana Goiana x
Cristalina

Doko x BR-15 (Mato
Grosso)

IAC-8 x MFV-9
(Sucupira)

Doko x BR83-6288
(Kge)

E-313 (3) x BR90-6979

BR-9 *2 x BR97-555

LEFLORE *4 x BR90-
7057

BR 27 RC x (BR 27 RC

x BR90-30604)
(EMGOPA-308 *2 x
BR90-1983) x
EMGOPA-313
Sharkey x BR92-31861

BR 97 RC x (IAC-12 x
FT-Cristalina)
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15,8
16,3
16,6

17,0
17,9
16,7
16,6
16,4

16,4
17,4
17,0
17,1
16,8
15,8

16,5

16,0
15,9

16,4

15,6
16,1

17,0
16,5
16,3

16,8

16,9
16,5
16,7
16,9

16,3

16,5

16,7

16,8
16,7
15,8
16,8

38,3
39,8
38,5

38,2
37,4
38,8
41,1
37,0

36,8
36,7
38,1
40,3
38,6
39,1

39,5

39,5
39,1

39,4

38,7
38,8

39,5
37,1
39,5

38,5

38,6
39,2
36,8
38,7

40,1

39,0

38,6

39,4
40,4
42,6
37,9

12,1
12,6
12,2

12,1
111
11,8
12,4
12,3

12,4
12,0
11,2
12,2
11,8
12,2

12,8

12,1
13,6

12,0

12,4
12,6

111
10,6
12,0

12,5

11,6
11,8
12,0
11,6

11,6

11,7

12,3

11,8
115
12,1
12,4

3,1
2,1
1,9

2,0
2,6
2,1
2,0
2,3

2,4
1,9
2,2
2,2
1,9
2,4

2,4

2,2
2,3

3,2

2,4
2,1

2,2
1,8
2,2

2,4

2,3
2,1
2,2
2,1

1,9

2,1

2,3

1,9
2,3
1,8
2,2

23,9
23,0
23,7

24,0
22,2
24,4
25,3
28,7

19,3
21,6
29,0
26,5
29,0
20,5

21,9

20,4
21,9

20,1

19,6
23,3

23,5
29,7
20,9

20,8

27,5
21,5
20,5
26,6

30,8

251

23,8

22,9
21,7
26,6
21,3

51,1
54,4
55,4

54,5
55,5
54,2
52,1
47,8

57,4
55,4
49,9
50,8
49,3
55,4

54,6

57,4
53,5

55,1

57,4
54,7

55,4
51,4
56,6

56,0

52,1
56,3
58,0
53,4

48,5

53,7

53,0

55,7
56,9
50,3
56,6

6,2
6,5
6,4

6,4
7,2
6,5
6,8
6,6

7,2
7,2
5,6
6,7
6,3
7,0

6,6

6,7
6,6

6,4

7,0
6,2

6,3
5,8
7,1

6,9

57
6,7
6,6
6,0

6,0

6,5

6,6

6,4
6,6
7,4
6,8

50



152
153
154

156

157
158
159

160

161
169

171

173
174

187

189

190

191

193
194
195

196

204

207

215
217
221

222

223

225

226

227

231

239

ARARA AZUL

FMT-TUCUNARE

MONSOQY-5942

BRGOO00-14467-01-

01
DWIGHT

INA

CACHARA

BRSMG-
RENASCENCA
JACK

BR-36
EMBRAPA-48

EMBRAPA-59

EMBRAPA-60

EMGOPA-
308.00.07

GOBR99-103043
GOBR99-72070
GOBR99-419016

GOBR99-366033
GOBR99-772025
GOBR99-884070

GO 00-366-01-01

GOBRO7-061004
(CHAPADOES)

GOBR98-008062

GOBR98-078009

GOBR98-10489

GOBR98-057078
(EDEIA)

GOBR98-015075
GOBR98-127058
GOBR98-034035
GOBR98-053084
GOBR98-070075
GOBR98-084078

GOBR98-072041

IAC-100 x (FT-5 x OC-
9)

(Davis x Parana) x IAS-
4 x BR-5

FT-Ayara x BR83-147
EMGOPA-308 (6) x BR
92-31914

CRIXAS x (EMGOPA.-
308(5) x BR92-31917)
FT-SERIEMA(2) x FT-
ESTRELA

FT-45263 x (EMGOPA-
306(5) x BR92-31910)
BR88-4903 x BR83-
8072

BR82-1166 x E95-243
FT-106 x MTBR92-
5291

GOBR95-69443 x
EMGOPA-302

Hartwig x (BR90-7063
x BR90-7213)
BR90-4784M x BR92-
15266

CENTENNIAL x BR94-
23373

BRAGG x BR93-32021

THOMAS x BR95-
22829

FORREST x BR95-
22829

CENTENNIAL x BR94-
23386

MTBR92-25542 x E95-
445

EMGOPA-308 x BR96-
40916

CENTENNIAL x BR95-
22780
CENTENNIAL*S x
BR94-23386
HARTWIG x BR90-
7063
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17,0
17,0
16,8

15,6

16,9
16,5
16,4

16,3

16,7
17,0

16,8

16,7
16,1

17,2
16,3
16,0
16,1

16,6
16,6
16,8

17,1
16,3
17,2

16,6
17,2
17,0

16,6
16,8
16,8
16,4
16,3
16,9

16,4

37,8
38,7
38,4

40,7

37,9
38,5
40,5

39,4

39,3
38,9

37,1

37,7
39,0

38,4
38,4
39,4
38,0

38,9
37,9
38,9

40,0
38,5
39,6

40,1
38,6
39,2

38,5
39,8
40,4
39,1
39,6
38,8

39,4

11,9
12,1
12,2

13,0

13,5
10,8
11,9

12,2

11,6
12,1

12,0

12,8
12,5

11,7
11,6
12,4
115

12,2
12,9
12,1

10,7
11,9
11,6

111
11,9
11,9

11,6
10,4
11,0
12,0
12,0
111

11,9

2,0
2,2
2,2

2,3

3,0
18
2,0

2,3

3,3
2,1

2,3

2,5
2,3

2,2

2,2

2,4

2,1
1,9
2,1

2,2
2,1
2,0

2,1
2,1
2,2

2,3

2,0
2,4
2,2
2,0

2,2

25,7
23,4
24,6

19,4

241
34,0
29,6

28,1

28,5
23,0

23,3

23,5
23,7

22,6
23,4
21,3
20,4

21,6
20,6
23,2

32,6
21,9
247

247
25,7
23,4

28,1
31,8
26,0
21,5
20,4
24,2

22,6

53,8
53,2
51,7

56,6

50,8
44,6
49,2

49,5

48,2
55,1

53,9

52,2
52,8

56,8
55,3
56,4
58,2

55,9
56,5
55,8

47,4
55,8
54,0

53,9
52,8
54,6

51,2
48,8
53,4
56,2
57,4
54,8

55,0

59
6,8
6,7

7,2

6,5
6,2
6,0

6,0

5,2
6,0

6,5

6,2
6,7

6,3
6,5
6,6
6,5

6,8
7,3
6,1

55
7,1
7,0

6,7
6,1
6,4

6,0
6,1
6,2
6,5
6,7
6,4

7,0

51



240
245
257

265

268

293

298

306

312
313
322
324
330
332
336
337
339
340
345
348
349
350
351
352
353
355
356
358

359

360
361
362

367

398

400

403

404
405

GOBR98-010092
Caiap6nia

GO 99-01.023
GO 99-05.029
GO 99-06.013
BRG099-4186-23

BR00-9163

GOBR99-4102.30

P1-200490
P1-240667
IAC-8
IAC-9
IAC-15-2
IAC-17
IAC-2
IAC-4
IAC-22
IAC-23
FT-2

PARANAGOIANIA

MONSOY 9350
MONSOQOY 8211
MONSOY 9010
MONSOQOY 8914
MONSOY 8866
MONSOQOY 8998
MONSOY 8222

MONSQY 7900

TAINUNG 4 (P!
368039)
ANDREWS

BOSSIER

IAS 3 (DELTA)
CEP12
(CAMBARA)

GOBR98-063077
GOBR98-008097

GOBR98-065071

GOBR97-08728
GOBR98-085064

MS/BR-39 x BR94-
23360

EMGOPA-302 x
CRIXAS

CRIXAS x GOBR95-

6224
GOBR95-1337 x
EMGOPA-302
MTBR95-123246 x
MTBR95-123650

MG/BR-42(8) x BR86-

4009
Don Mario 48 x
Suprema

THOMAS x BR95-
22767

BR90-4784M x BR92-

15266

HARTWIG x MTBR94-

18190

BR93-32121 x LAMAR
E93-402*3 x E94-64
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17,1
16,1
16,5

16,2
16,7
16,7
17,4

17,0

16,9
16,0
17,1
16,1
16,5
16,7
16,4
16,5
16,2
16,5
16,8
16,4
16,9
16,8
16,1
17,1
16,9
16,5
16,5
17,3

16,6

16,3
16,4
15,8

17,0
16,2
16,3

16,5

16,8
16,7

39,2
37,6
38,6

37,8
36,1
38,4
38,3

37,4

40,1
42,5
39,9
37,7
39,4
41,0
39,6
40,4
39,4
40,0
39,4
39,2
38,1
40,3
38,9
37,8
38,4
39,2
39,5
37,6

41,2

40,0
38,9
40,7

37,6
38,8
38,6

39,9

40,3
40,0

114
12,6
12,2

12,1
10,8
12,6
10,7

11,0

9,6
11,7
11,7
12,4
115
13,1
11,2
11,6
13,2
11,7
11,7
11,9
12,3
11,9
12,4
12,0
10,8
11,8
11,9
11,2

11,3

12,1
11,8
11,9

115
12,1
12,0

11,9

10,6
10,9

1,9
2,0
2,6

2,4
2,2
2,2
2,1

2,3

1,8
1,9
2,2
2,1
2,1
2,4
2,0
2,0
2,2
2,2
1,9
2,2
2,3
2,1
2,3
2,3
2,1
2,2
2,2
2,5

1,8

2,1
2,2
2,5

2,2
2,4
1,8

2,1

1,9
1,8

29,2
23,1
22,5

23,8
23,7
21,1
25,7

26,7

39,6
31,4
26,6
20,9
29,2
23,7
24,2
21,6
18,5
25,5
26,7
21,1
20,8
27,1
18,5
23,4
27,4
21,7
23,8
22,7

36,4

21,9
28,4
24,2

22,4
24,6
22,0

21,6

30,9
36,5

50,3
53,6
53,6

52,7
55,0
55,6
53,8

52,8

40,4
47,8
51,1
56,7
50,3
51,6
55,7
57,4
56,4
52,7
51,2
57,2
57,5
51,6
57,5
55,0
53,0
57,3
53,5
54,8

42,4

56,5
49,0
53,3

56,3
52,5
55,5

56,0

49,0
43,9

6,1
7,2
6,9

6,7
6,8
7,1
5,7

6,2

6,2
6,2
6,8
6,5
5,8
6,7
6,0
6,3
7,4
6,6
6,6
7,1
6,5
6,3
7,6
6,5
6,0
6,6
7,0
7,2

6,1

6,4
6,3
6,0

6,0
6,4
7,4

7,1

5,8
55

52



409

410

413

415

416

422

423

426

427

429

430

433

439
442
449

450

464

470

494
495
497
500
501
507

511

512
513
515
517
519
520
522
523
524
525

GOBR99-523040
GOBR99-143010
GOBR99-971004

GOBR99-12548

GOBR95-1337-00-
08

GOBR95-322-00-01
GOBR99-961001
GOBR99-945001

GOBR99-671019

GOBR99-316019

GOBR99-148011
GOBR99-627004

GOBR99-671061
GOBR99-577035
GOBR99-610052

GOBR99-123039

GOBR99-888020

GOBR99-773014-
03-01

P1-200455
P1-200492
P1-200466

BRS APIAKAS
IAC 23

BRS BARREIRAS

UFV 18 (PATOS
DE MINAS)

BRS 206
FT-LIDER

BRS ANHUMAS
P1-90406

BRSMS TAQUARI
HOOD 75

RB 501

FT-107

RB 604

CD 207

FT-2000 x (IAC-31 x
FOSCARIU)
SHARKEY x MTBR95-
12243

BR94-23373 x
FORREST

IAC-8(8) x
CRISTALINA
FT-COMETA x FT-5
RNCS

BR85-6356 x OCEPAR-
3

FORREST x BR95-
22882

SHARKEY (4) x
PADRE

FT-5 SDSR x (FT-
JATOBA x E 94-189¢)
(EMGOPA-306(5) x
BR92-31910) x FT-
JATOBA SDSR
LEFLORE x MT95-
121461

CARVER x MTBR95-
121430

FT-5 SDSR x (FT-
JATOBA x E 94-189¢)
FT-109 x CONQUISTA
HARTWIG x MT95-
122360

(CURIO x EMGOPA-
313 (4) x BR92-31910
FT-108 x MTBR91-
50789

BR82-1166 x E 95-466

ASO N° 1
KOMATA Rpp 1
GARA BUN
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< v o v+ 594 vUow 4 4 3wv< 7wv7UowvUo < <Z

17,3
16,7
16,7
16,9
17,0
16,5
16,2
17,2

17,0

16,9

16,6
16,4

17,0
16,4
17,3

16,3
15,6

16,5

16,9
16,6
16,8
16,0
16,5
16,1

16,8

16,4
17,1
17,1
17,0
17,3
16,5
16,5
16,4
18,5
17,5

38,7
42,1
40,2
40,7
37,5
38,1
39,0
39,5

39,6

38,8

38,3
40,7

40,1
39,7
39,2

38,4
38,5

37,9

41,2
39,8
40,3
38,7
41,5
38,5

37,7

38,0
38,8
38,8
39,0
38,9
39,4
39,0
37,2
37,9
39,3

13,1
11,7
10,5
11,8
11,4
12,5
11,8
10,8

114

12,2

12,1
11,7

11,2
11,9
13,9

12,1
12,0

12,6

115
11,5
12,3
11,9
12,1
11,6

11,3

12,6
11,7
11,9
9,6

11,3
12,8
12,4
14,0
11,9
10,7

2,5
2,1
1,9
1,9
2,2
2,3
2,0
1,8

1,8

2,0

2,1
2,0

1,8
1,7
3,5

2,2
2,3

2,3

2,1
2,0
1,8
2,1
2,5
2,1

2,0

1,9
2,1
2,0
1,6
1,8
2,5
2,2
2,3
1,6
2,0

23,1
31,5
39,8
27,3
27,3
24,8
32,9
32,3

30,5

25,0

24,2
21,9

33,9
25,3
28,6

20,9
22,1

20,8

25,9
31,4
28,2
23,8
22,4
21,0

20,6

23,6
30,5
33,3
45,4
30,8
19,5
25,2
23,5
27,9
35,5

54,1
46,5
40,7
50,7
51,7
52,0
455
47,6

49,8

53,8

53,9
55,8

47,0
53,4
45,3

57,3
55,7

56,9

52,6
47,2
50,6
55,1
54,0
56,6

57,9

53,6
475
45,5
36,0
49,2
55,7
51,2
52,1
51,0
44,9

6,3
6,3
57
6,6
59
6,6
6,0
6,2

55

6,3

6,4
7,0

54
6,5
5,2

6,8
6,7

6,5

6,1
59
5,7
6,6
6,8
7,2

7,3

6,6
6,1
55
53
59
7,0
6,6
6,0
58
6,0

53



527
528
529
531
534
535
536
537
538
539
545
546
547
552
553
554
561
562
568
569
570
576
577
582
583
585
586
587
588

589

592
593
594

595

600
605
610
612
614
615
616
617
623
624

BRS 217 (FLORA)

CD 205

CD 206

UFVS 2002
BRQ 94-7277
BRQ 95-1873
BRQ 96-1257
BRQ 96-3065
P1-595099
P1-230977

BRQ 94-7898

S 0205

BED FORD
MONSOY 9001
SHARKEY

RB 605
MONSOY 7501
BRQ 95-2313
BRS PETALA
MONSOQY 8550
FT 100

BRS 214

DM RAINHA
FT 104

FT MARACAJU
SANT' ANA
UFV 3

FT EUREKA

FT MANACA

MT/BR 50
(PARECIS)
BRS 212

CD 202

FEPAGRO-RS 10

BRSMG
GARANTIA

FT 102
PLANALTO
FT 20 (JAU)
INVICTA
IPAGRO 20
CAC1
MISSOES
UFV 4
COKER 136
DECADA

v <<= UYvVUwuou-4d4 4 vo4owu <l oI A 4v9vuH4v1v<4owUuvUou-H44d4d3wv+H7U1wvHZ

17,3
16,7
16,8
16,2
16,2
16,2
16,5
15,7
16,3
17,3
17,0
17,4
16,6
17,1
16,6
16,3
16,4
17,0
17,0
15,9
16,6
16,9
15,9
16,0
16,8
16,5
17,0
16,6
16,3

16,6

16,5
16,9
15,7

17,3

17,2
17,2
16,8
17,2
16,2
16,4
17,0
17,2
16,4
16,9

40,7
39,4
38,6
38,0
41,1
39,0
39,4
41,0
39,8
38,3
39,0
38,9
38,0
37,7
41,1
38,9
38,2
37,3
38,9
38,4
39,3
39,4
39,1
38,0
38,9
38,5
40,4
38,9
38,2

40,3

40,5
37,0
41,3

39,7

38,0
39,1
40,5
38,8
39,5
40,0
39,4
39,2
38,9
38,6

11,6
11,7
10,3
12,6
12,6
12,4
12,1
12,9
12,4
11,8
12,3
12,1
10,6
13,0
10,3
12,4
12,5
11,6
10,9
12,1
11,0
12,5
11,3
12,6
12,5
12,1
10,0
12,2
16,6

11,6

14,0
114
12,6

11,6

12,5
12,9
12,4
12,9
12,4
11,7
11,6
11,9
12,6
111

2,1
1,9
2,0
2,1
2,5
1,9
1,9
2,3
2,1
15
1,7
1,8
2,1
2,4
1,4
1,8
2,1
2,1
2,1
2,2
2,0
1,9
1,8
2,2
2,2
2,2
2,1
2,2
2,3

2,0

2,2
2,0
2,3

2,0

2,3
2,5
2,1
2,3
2,5
2,4
2,1
2,1
2,6
2,0

25,3
24,0
32,1
18,8
30,5
34,1
23,1
22,2
23,4
27,2
29,0
25,2
30,8
22,1
48,9
21,9
21,8
22,2
23,9
20,5
32,0
25,2
33,3
21,7
22,0
23,7
19,2
31,8
19,2

21,8

247
34,0
19,0

24,9

25,4
26,4
27,6
23,8
19,5
21,4
24,3
23,5
22,6
25,8

53,2
55,0
48,0
58,4
46,5
44,1
54,2
53,8
51,8
50,9
48,5
53,6
48,6
54,9
31,3
55,3
55,1
55,9
55,0
57,1
48,3
52,7
47,2
52,6
54,8
54,1
62,1
45,9
52,1

55,8

50,5
44,5
56,1

53,9

51,7
50,1
50,7
52,7
57,7
55,6
55,0
54,9
53,1
51,8

6,3
6,7
55
7,5
6,1
6,4
7,1
7,3
7,8
6,3
6,3
6,2
58
6,6
52
7,4
7,2
7,0
6,9
7,0
6,2
6,3
58
7,0
6,9
7,0
6,2
5,7
7,0

7,3

6,9
5,7
7,2

6,5

6,3
6,0
59
6,2
7,2
7,1
6,2
6,4
6,6
7,2

54



625
627
628
630
632

636

637
639

645

647
648
650
651
652

663

664
672
677
679
685
691
709

715

716
719
720
722
726

735

753
754

760

762
763
764
769
772

773

775
776
790

BR 4 RC

UNIAO

UFV ARAGUAIA
FT 14 (IRACEMA)

SP/BR 41

EMBRAPA 64_
(PONTA PORA)
CAJEME

HARDEE

MS/BR 17 (SAO
GABRIEL)

BR 24
MS/BR 20 (IPE)
UFV 14

UFV 2

HILL

FT 11
(ALVORADA)
FT 8

CORDELL
BRQ 95-1136
BRQ 94-1311
MONSOY 7603
BRS BABACU

IVORA

UFV 15
(UBERLANDIA)

J 200
SERTANEJA
FT 101
PIRAPO 78

IPAGRO 21
UFV 8 (MONTE
RICO)
INDUSTRIAL
BRS 138

MSBR 34
(EMPAER 10)
EMGOPA 313

BRQ 95-2412
BRS 211
CD 209

PRATA

EMBRAPA 34
(TEREZINA)
DM SOBERANA

FT MORENA
MONSQY 7202

LTLL £ £LLL4 L L 40w +H40v< £ 04w 4 40w 7wov < L0 v 04 70TZ

16,7
16,3
16,8
16,9
16,9

16,8

16,8
16,6

17,0

17,2
17,1
16,9
17,1
16,6

16,6

16,3
16,5
16,2
16,8
16,4
16,5
16,9

16,6

16,8
16,5
16,9
17,4
16,3
16,6
17,0
16,9
16,6
17,1
17,0
17,0
15,8
16,5
16,8
16,1
16,1
16,2

39,2
39,5
39,8
37,1
38,7

38,2

39,5
38,7

35,7

37,5
39,7
39,7
39,3
39,4

39,0

37,9
39,4
38,7
39,4
38,9
38,5
37,7

40,0

39,9
38,6
40,0
38,1
39,2
40,3
40,0
39,0
38,4
37,0
40,2
38,9
39,5
40,5
40,5
40,6
36,6
39,3

11,7
12,6
11,7
12,1
11,6

12,6

11,6
12,0

10,8

11,8
11,4
10,7
12,2
11,9

11,9

11,7
111
12,3
12,4
11,7
11,8
11,7

12,7

11,6
12,6
11,6
11,9
11,8
12,0
12,0
11,8
11,9
12,6
12,2
12,4
12,9
114
115
11,4
12,9
12,3

1,8
2,1
2,3
2,2
2,1

2,2

1,8
1,9

2,0

2,0
2,0
1,9
2,0
1,7

2,2

2,1
2,0
2,1
2,0
1,9
2,5
2,0

2,3

1,9
2,2
1,9
2,4
2,5
2,3
2,4
2.4
2,2
2,3
23
2,2
23
2,0
2,0
2,0
1,9
1,9

30,2
25,3
20,6
20,5
28,5

21,6

31,5
21,6

24,5

24,1
22,8
32,6
20,2
29,7

22,4

24,1
35,0
34,4
28,3
30,4
20,5
20,8

24,2

33,2
22,4
27,6
20,6
29,5
20,1
18,1
26,0
23,5
21,4
20,5
23,8
21,5
32,5
33,4
27,8
21,0
29,0

48,9
50,7
57,3
57,6
49,7

53,9

47,4
56,6

55,7

53,1
55,9
48,1
58,6
47,2

55,6

54,6
44,4
42,5
49,2
49,2
56,6
57,0

53,0

46,3
53,9
51,7
55,5
47,0
57,6
59,3
52,8
54,5
56,5
56,6
54,0
54,8
46,7
45,9
51,6
55,6
50,1

6,1
6,9
6,8
6,7
6,2

7,0

59
6,7

6,0

6,3
6,5
59
6,9
6,2

6,6

6,3
54
6,1
6,8
5,8
7,2
6,6

6,3

58
6,7
6,1
7,0
6,0
6,8
6,1
6,2
6,9
6,1
7,2
6,5
6,9
5,8
55
6,2
7,3
6,4

55



815
827

832

834

835

837
843
852

855

857

869

886

887

888

890

893

894

895

900

907

908

909

910

915

916

917

921

922
923

BRSMS MANDI
BRS 154

GOBR00-0466-013

GOBR00-09-072

TAGHV-STWART-

1-03-01

GOBRO00-028-057
GOBRO00-288-041
GOBRO00-181-015

BRGO02-12206

BRGO002-11627

BRB01-207
GOBR99-773014-
03-02
BRG099-4313-03

BRG099-4366-16

GOBRO00-345-028

GOBR00-0545-03-
01
GOBRO00-0544-03-
01

BRGO01-02373-03-

01

BRGO01-00017-03-

01

BRGO01-00848-03-

01

BRGO01-03182-03-

01

BRGO01-01081-03-

01

BRGO01-00460-03-

01

BRGO01-01381-03-

01

BRGO01-00777-03-

01
BRGO01-004542-
03-01

BRG099-43-1425-
03-01

BR00-2334-03-01
BR00-14381-03-01

GOBR97-055009 NC x
GOBR95-1337
MGBR95-19125 x
EMGOPA-316

EMGOPA-316 x
MGBR9-964
BR95-1709 x CSM-1
EMGOPA-306 RCH x
GOBR98-1483
PINTADO x MONSOY
8400

PARANA SDSR x
PINTADO

BRMS SAUA x BRMS
CANADA x
EMBRAPA-62

BR82-1166 x E95-466

BR82-1166*2 x E96-
1274

E96-78417 x BR92-
1166

EMGOPA-315 x
LUZIANIA

SANTA CRUZ x
EMGOPA-313 RCH

LUZIANIA x JATAI

BRQ-95-2193 X
VENCEDORA
BR83-9396 RCH x E96-
782

UFV-5*3 x E96-1274

BR82-1166*3 x (BR83-
954 x EMGOPA-308
RCH)

EMGOPA-308 RCH x
E96-781

E96-778*3 x
EMBRAPA-20
EMGOPA-308 RCH*2
x E96-527/34

UIRAPURU x E96-781

E96-778*3 x BR28*3 X
EMBRAPA-20
BR82-1162 x
(EMGOPA-313 RCH,
EMGOPA-308 RCH,
EMGOPA-308 RCH)
BR27 x BR93-32061
DOURADOS x
OCEPAR-9 x FT-5

< £ £ 4L

Z 4

—

16,9
16,1

16,9
17,3
17,5

17,1
17,2
15,7

16,7

17,3

16,0

16,1
16,5
16,7
16,4
17,1
17,0
16,3
17,3

16,5

16,8

17,0
16,7
16,6
16,8

16,9

16,7

16,9
16,8

37,3
38,6

39,1
38,5
38,5

39,7
37,7
39,2

39,0

39,0

38,4

38,4
38,3
37,5
39,8
37,6
39,2
40,1
38,5

38,6

37,9

37,8
38,3
38,2
38,4

39,2

37,6

40,0
39,7

12,2
12,1

10,3
11,3
11,3

10,9
12,1
12,6

11,8

11,7

12,0

11,7
11,0
12,8
11,7
12,3
11,8
12,9
12,1

11,6

12,0

13,0
11,9
11,8
11,6

10,9

12,3

12,2
11,8

2,0
2,0

19
2,2
2,2

2,5
2,1
1,9

2,0

2,1

2,4

2,2
1,8
2,2
1,8
2,0
1,9
2,6
2,1

2,0

2,4

3,8
2,3
2,0
2,0

2,1

2,3

2,3
2,1

24,7
26,4

36,4
25,3
27,0

25,5
26,9
22,7

24,0

23,9

25,2

20,8
32,0
21,1
30,9
23,5
29,6
21,3
23,4

26,9

19,6

20,3
20,7
22,8
23,4

28,5

21,6

21,5
22,6

54,2
51,3

45,1
53,9
51,8

53,4
51,6
54,9

55,0

54,5

51,1

57,4
48,1
56,8
48,9
54,9
49,2
54,6
55,2

52,0

58,0

53,6
57,1
55,3
55,9

52,0

55,8

56,4
56,3

6,4
6,9

55
6,3
58

6,4
6,4
6,6

6,6

6,7

6,3

6,6
6,2
6,6
54
6,3
6,2
7,0
6,5

6,5

6,8

59
71
6,6
6,5

5,7

6,8

6,4
6,3

56



924

925

927

928

929

931

932

936

946

950

954
1076

1077

1079

1080

1081

1151

1152

1187

1189

1190

1234

1288

1313
1316
1344

1349

BRG099-431328-
03-01

BR00-8-03-01

BRG099-409659-
03-01

BR00-8113-03-01

BRG099-4101-51-
03-01

BRG099-4175-13-
03-01

BR00-12-482-03-01

GO 02-2118

BRB02-789-03-01

BRB02-788-03-01

BRB02-742-03-01
GOBRO02-2215-18

GOBRO02-2255-25

GOBR02-2200-10

GOBR03-2578-10

GOBR03-2550-11

GOBRO03-2893-3

GOBR03-2866-30

BRGO02-1798-03-
01

BRGO01-00453-03-

01

BRGO01-01020-03-

02
BRB02-816-03-01

BRB02-895-03-01

BRB02-854-03-01
GOBRO00-118-093
BRB02-974-03-01

BRB02-986-03-01

BR82-1166*2 x E96-
1274

EMGOPA-306*6 x
BR92-31910

A-4004 x SUPREMA e
A-4656 x SUPREMA e
A-4702 x SUPREMA
FT-JATOBA x BR89-
11899-1 D

DON MARIO 43 x
SUPREMA

CARVER x
[LETORE*5 x (BR83-
9396 x BR86-4009)]
SHARK*3 x [WARTW
x [BR16 (FOREST*3 x
PRGO)]
((EMGOPA-316 x
GOBR95-40469) x
(GOBR95-2019 x
EMGOPA-302))
EMBRAPA-48*7 x
EMBRAPA-62

(G 93-9223 x BR93-
11995) x (CARVER x
BR93-11995)

Bedford x BR98-16128
EMGOPA-315 x
MT/BR-53 TUCANO
BRG099-4186-23 x
GOBR93-9960
ST93-2051 x GOBR98-
002055

BRS-134 x MONSOQY -
8914

FT-COMETA x
EMGOPA-308.00.07
RCH

BRS-133 x BRS-
APIAKAS

BRS-133 x BRGO99-
4102-08
GOBR99-35610 x
GOBR99-4102
E96-778*3 x (BR-28*3
x EMBRAPA-20)
EMGOPA-308 RCH x
E96-781

BR98-25488 (46,3%
Prot) x BR-36
BR95-29133-1 x G 93-
9223

BR96-25619 x BR97-
11260 (Res NCS)
antiga 584 do bag
BR96-25917 (Res NCS,
Ml e MJ) x BR93-11995
BR98-25978 (45,7%
Prot) x BR93-11995

L £ £ £ @

<

L £ £ £ £ £

17,1

16,2

16,6

17,3

17,5

16,4

16,9

16,6

17,2

16,5

16,5
17,0

17,1
17,4

15,6

16,9

17,3
17,6
16,5
16,7
16,8
16,6
16,8

16,2
16,9
17,3

15,9

37,1

39,0

37,7

37,8

39,4

38,3

39,7

40,8

38,4

38,8
38,9
38,0
38,5
38,4

39,2

39,3

39,2
38,3
38,5
37,6
37,7
41,3
39,3

40,3
38,6
38,8

41,0

10,3

114

10,7

11,6

9,9

11,9

11,9

115

12,1

11,6
11,6
12,2
12,6
10,6

12,4

11,7

11,4
10,8
12,2
12,2
12,4
12,3
10,6

10,1
12,0
114

11,8

1,9

2,3

2,0

1,8

2,4

1,9

2,0

2,1

2,2

20,9

22,4

32,5

27,5

35,1

24,8

28,1

33,2

22,9

27,7
24,7
237
22,1
28,4

18,6

20,7

28,6
31,9
21,2
20,6
23,3
21,7
27,9

33,2
26,7
24,7

24,6

59,5

55,9

47,9

52,1

47,3

53,8

50,8

46,1

54,4

50,9
54,1
54,5
54,7
51,8

57,8

57,4

50,6
46,5
56,1
57,3
54,8
52,6
51,8

47,0
50,5
54,8

53,8

6,9

6,5

5,6

55

5,6

6,0

6,0

59

6,5

6,4
6,5
6,5
6,9
6,0

7,6

6,9

59
6,0
6,8
6,3
6,4
7,0
6,4

6,5
6,2
6,0

6,5

57



1351

1362

1363

1451

1452

1462

1472

1475

1476

1493

1495

1496

1497

1498

1507

1509

1515

1516

1517

1518

1805

BRB02-989-03-01

BRB02-977-03-01

BRB02-1377-03-01

BRB02-1030-03-01

BRB02-1054-03-01

BRB02-1003-03-01

BRB02-1000-03-01

BRB02-1108-03-01

BRB02-120/121-03-
01

BRB02-1064-03-01

BRB02-1061-03-01

BRB02-1051-03-01

BRB02-1083-03-01

BRB01-131-03-01

BRB01-129-03-01

BRB01-210-03-02

BRB01-124-03-01

BRB01-132-03-01

BRB01-124-03-02

BRB01-122/123-03-
01

BRGO01-04629

BR97-11984 x
BEDFORD
BR98-25710 (43,8%
Prot) x BR-36
PROG.99-1265 x
MONSOY-8757
BR96-25917 x
GORDON

SAO GABRIEL*7 x
EMBRAPA-64
BR96-25619 x BR96-
25917 (Res NCS, Ml e
MJ)

CD 205 x BR96-9990 (
Res NCS)
MTBR99-39982 (Res
M. A) x PINTADO
BRSMG-
LIDERANCA*2 x
EMBRAPA-62/
(EMBRAPA-20 x
BRS89-87)
BR98-25854 (42,4%
Prot) x E0O-
2781/84/87/90/93/96
(11,12,13)
CONQUISTA x
MTBR99-39982 (Res
M. A) obs:.

MTBR95-133800 obs:.

CARVER*4 x
[STONEWALL*2 x
(HARTWIG*2 BR92-
31380)]

BRSMT PINTADO*2 x
(EMBRAPA-20 x
BRS89-81)

BR 9 (SAVANA)*2 x
(EMBRAPA-20 x
BRS89-117)

BRSGO SANTA CRUZ
x (BRSMS CARANDA
x (EMBRAPA-20 x
BRS89-81))

BRSMT CRIXAS*2 x
EMBRAPA-62
BRSMA PATI*2 x FT
106

BRSMT CRIXAS*2 x
EMBRAPA-62

BRSMG
LIDERANCA*2 x
EMBRAPA-62/
(EMBRAPA-20 x
BRS89-87)
PROG.MBR-30 x
{PROG.MG-315 x
[CONQUISTA*4 x
(PROG.96-246 x VIR)]}

<L £ £ £ £

<

<

16,6
16,6
16,9
16,9

17,2

16,8

16,2

14,9

16,9

16,7

17,0

16,3

17,0

17,0

16,7

16,9

16,8
16,3

16,5

16,8

16,6

40,6
41,1
38,1
39,7

39,0

39,8

38,2

40,5

38,7

39,4

39,6

37,2

38,6

39,2

39,2

37,5

38,2
37,6

40,4

39,6

37,6

11,3
115
12,3
114

12,0

11,4

12,1

13,2

12,4

111

12,3

12,0

11,3

12,2

12,2

11,8

11,7
12,4

12,6

10,9

12,2

2,0
2,2
2,2
2,3

1,8

2,1

2,3

2,7

2,6

2,1

2,3

2,3

2,2

2,2

1,8

2,4

2,1
2,1

2,1

1,7

2,1

28,4
34,5
20,8
231

28,2

24,1

24,3

20,2

20,3

20,2

26,2

21,1

23,4

23,0

26,6

22,8

22,9
21,6

22,0

34,1

22,8

50,6
43,8
56,2
55,4

50,7

54,6

53,3

54,7

55,5

57,5

50,9

56,0

55,4

53,9

52,0

55,6

54,7
55,5

54,5

46,3

55,0

6,2
6,2
7,0
6,4

6,2

6,5

6,4

7,1

7,6

7,4

6,6

7,3

6,7

7,0

6,0

6,4

7,1
6,9

7,4

5,6

7,0
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1806

1807

1812
1813
1814

1841

1850

1851

1852

1853

1855

1869
1880
1884

1885

1887
1888
1895

1899

1970
1971
1972

2013

2015

2018

2019

2020

BRGO01-03110

BRG099-48-19-16-

03-01

BRGO02-14409
BRGO02-14876
BRGO002-1403

GOBR99-05-189

BRGO01-00281

BRGO01-01876

BRGO01-00231

BRGO01-02931

BRGO01-01833

BRGO01-03094
BRGO01-04949
BRGO01-01020

BRGO01-01270

BRGO01-00100
BRGO01-00782
BRGO215-2

GO 02-2052-03-33

BR00-12141
MGBR00-54417

MGBRO00-5068

GOBRO00-
B2995.18.04.01
GOBROO-
0712.133.04.01
GOBROO-
665.14.04.01
GOBRO1-
889.73.04.01

GOBRO1-
1026.38.04.01

BR96-9508 x {BR94-
493*2 x [PROG.MBR-
61*3 x (PROG.96-246 x
BRS-133)]}
{[(BR-16 RCH*6 x OC-
9) x PROG.96-246] x
PROG.MG-315} x
BR95-1709
HTBR91-55292 x
MONSOY-8411
CRIXAS x E99-189
UIRAPURU x
MONSOY-8411
CRIXAS x GOBR95-
6224
DKCX-458 x
SUPREMA e
DEKALB-480 x
SUPREMA e
BRQ94-1311 x
CONQUISTA
D. EDUARDO-411 x
SUPREMA e DELIA x
SUPREMA
MTBR91-52292 x LA
SUPREMA
BRQ94-7951 x
CONQUISTA
BR82-1166*3 x (BR83-
9547 x BR92-31969)
BR-16*4 x OCEPAR-9
EMGOPA-308 RCH x
E96-781
EMGOPA-313 RCH*2
x E96-527134
(FT BAHIA x TRACY
M) x E96-781
UIRAPURU x E96-781
BRQ94-1311 x
VENCEDORA
(TRACAJAS x
SAMBAIBA) x
GOBR99-356010

PINTADO NC X
CONQUISTA

LA SUPREMA x IAC-
15

FT-109 X EMGOPA-
313 RCH
GOBR94-122243 NC x
EMGOPA-311
(EMGOPA-311 x
SANTA CRUZ) x
OCEPAR-17

< £ L L

—

<L £ £ £ 444

<

16,3

16,8

16,8
16,9
16,6

15,8

17,1

16,3

17,4

17,0
16,8

16,3
16,5
16,3

16,8
16,3
16,4
16,1

17,1

16,5
16,7
16,8

16,6
16,8
17,1

17,0

16,8

38,7

38,9

39,8
38,9
38,3

38,6

39,0

39,2

39,5

36,8
38,7

38,6
37,8
38,0

37,3
39,3
38,0
38,8

40,7

39,3
40,2
40,4

41,3
38,8
39,9

40,2

41,0

11,6

11,9

12,3
12,5
12,4

11,8

10,7

11,8

12,2

11,8
11,5

12,2
11,9
12,3

12,5
12,3
12,5
11,3

11,0

11,6
11,8
12,4

12,3
11,7
10,7

11,8

11,6

2,4

2,1

2,0
2,1
2,3

2,0

2,2

2,3

2,2

2,1
2,1

2,3
2,1
2,0

2,6
2,3
2,4
1,9

2,0

2,0
2,2
2,1

2,0
2,3
2,2

2,1

2,3

20,1

21,9

27,3
25,0
20,7

22,0

26,4

26,8

251

28,3
32,8

20,4
23,7
21,9

21,6
20,2
19,8
24,2

32,2

27,9
21,9
21,4

22,2
251
37,4

27,1

24,9

57,5

56,0

51,6
52,4
56,3

56,0

52,7

51,5

53,0

50,1
46,0

57,1
54,9
56,4

55,9
57,2
56,8
54,1

48,0

51,2
56,6
56,3

55,2
53,7
42,7

51,4

53,5

6,9

6,6

6,1
6,5
6,9

7,0

6,4

6,4

6,6

6,1
59

6,9
6,4
6,7

6,2
6,9
7,1
7,2
5,6

6,1
6,6
6,8

6,7
6,2
5,6

6,4

6,2
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2025

2026

2114

2122
2192
2194

2339

2340

2372

2373

2375

2376

2404

2410

2413

2414

2415

2416

2419

2420

2421

2480

2552
2553

2591

GOBRO1-
1033.24.04.01
GOBROO-
640.42.04.01
BRG002-2166-13
GO 00-0682-56
GOBR02-2234-9

GOBR02-2203-1

BRGOO03-
215.02.04.01

GOBR00-0083-103

GOBR97-085064

GOBR99-701006

BRGO01-02725

BRGO01-02849

GOBRO00-0197.74

GOBRO00-0457.26

GOBRO01-0983.27

GOBR01-0812.88

GOBRO01-0940.20

GOBRO01-0906.32

GOBRO00-0100.59

GOBRO00-0479.120

GOBR00-0325.24

BRGO02-2172-3

GRALHA

GOBRO00-
464.007.01

GOBRO03-2397-13

GOBR95-3622 x
MONSQY-2002
SAMBAIBA x
EMGOPA-302
(MS/BR-39*7 x EMBR-
20)*6 x (E96-246 x
UIR)]

BRS-MILENA x LA
SUPREMA

TK-5 x CONQUISTA
P1-159322 x EMGOPA-
315

BRQ94-1311 x
VENCEDORA
EMGOPA-315 x
BRSMG-68
(VENCEDORA)
E93-402*3 x E94-64 x
(FORREST*4 x PRGO)
x {SHARKEY x [BR-16
x FORREST x PRGO]}
(HARTWIG*4 x BR92-
31820) x MTBR95-
122068

BRQ94-7951 x
VENCEDORA
(resistente a ferrugem)
MTBR91-55292 x DM-
VITORIA

FT-109 x PINTADO
NC (peso 1240)
GOBR95-13843 x
CRISTALINA RCH
(peso 1430)
GOBR97-067033 NC x
GOBR94-11191 x
OCEPAR-207
EMGOPA-314 x
GOBR94-122243
ST93-2051 x GOBR96-
021931
GOBR97-065029 NC x
LA SUPREMA
CONQUISTA x
GOBR95-69943
EMGOPA-302 x
GOBR95-2852
EMGOPA-313 RCH x
BR92-249
{BR94-493*3 x
[EMBR-61*3 x (E96-
246 x BRS 133)]} x
BR96-9627-2

[MONSOY-6101 x
(UFV TRIANGULO x
BRSGO-PARAISO)]

<

< < H

17,2

16,7

16,7

17,4
17,1
16,7

16,0

16,6

16,7

17,0

16,4

16,9

16,4

17,4

16,4

17,1
17,2
16,6
16,8
15,8

17,0

16,4

17,2
16,8

17,4

37,7

38,6

38,1

36,8
40,6
42,0

39,0

40,9

40,9

38,2

38,8

38,5

39,2

38,5

37,5

37,6
38,8
38,7
39,0
38,4

37,8

40,6

38,5
39,0

39,2

12,1

114

12,4

12,8
12,0
10,7

12,5

11,6

11,8

12,3

12,2

12,4

12,0

12,2

12,7

12,8
12,2
11,3
12,0
10,9

12,4

11,2

11,7
12,4

9,9

2,2

2,2

2,0

2,2
2,1
1,7

2,1

1,8

2,3

2,0

2,4

2,1

1,9

2,2

2,1

3,3
2,7
2,0
1,8
2,2

2,2

1,8

2,3
2,0

1,7

26,0

21,9

24,2

20,8
28,9
38,3

24,9

21,0

22,6

21,3

21,4

20,7

26,5

23,4

19,5

20,4
22,0
27,1
26,9
20,5

22,3

42,7

254
21,2

44,4

52,3

56,3

53,8

57,1
49,1
42,2

52,2

58,6

55,8

55,7

55,2

56,9

51,7

54,1

58,0

52,7
54,8
52,9
52,6
57,9

54,4

37,3

53,5
56,3

36,8

6,1

6,9

6,6

6,5
6,3
6,1

7,3

6,6

6,5

7.4

7,2

7,0

6,5

6,5

7,0

6,0
6,7
6,0
58
7,1

7,1

58

6,1
6,8

51

60



2592

2593

2594

2595

2596

2599

2600

2601

2602

2603

2605

2608

2609

2613

2617

2619

GOBRO04-3320-18

GOBR03-2886-2

GOBRO03-3135-10

GOBRO00-2727-14

GONBRO03-2692-46

GOBRO03-2682-1

GOBR02-2672-35

GOBR03-2786-28

GOBR95-2802-21

GOBR03-3061-22

GONBRO03-2772-5

GOBR03-2934-2

GOBR03-3108-21

GONBR03-3040-11

GOBR02-2247-14

GOBR03-2668-55

GOBRO00-0410-053 x
BR00-11971

IAC-16 x GOBR95-
1337.00.02

BR00-8118 X GOBROO-
123-079

SAMBAIBA x
(TRACAJAS x
PINTADO)
(PINTADO x
TRACAJAS) X
EMGOPA-302
BRSMG-68
(VENCEDORA) x (PI-
159322 x BRSGO-204
(GOIANIA))
BRSGO-MINEIROS X
(BRS-134 x BRSGO-
MINEIROS)

BRS-213 x GOBRY7-
056184
GOBRY5-13848 x OS
205

GOBR00-345-028 x
GOBRO00-280-023
BR86-1864 X BRSMS-
BACURI
G099-03.013 X
(GOBR97-061004 NC x
PI1-230970)
MONSOY-8411 x
EMBRAPA-63
(MIRADOR)
BRSGO-CHAPADOES
X (SAMBAIBA x
TRACAJAS) X
(PINTADO x
TRACAJAS)
SAMBAIBA x PI-
368038
BRSGO-MINEIROS X
(BRS-134 X OCEPAR-
13)

M

M

16,3
16,9

16,9

16,9

16,6

16,1

16,3

16,3
17,0
17,4

17,3

16,5

17,1

16,7

16,3

17,5

40,2
41,1

39,9

39,1

39,2

38,3

38,3

39,0
38,9
39,1

39,4

39,7

38,7

37,8

37,5

37,9

114
11,9

11,7

11,6

11,7

11,5

12,7

12,5
11,8
11,3

13,1

10,9

12,3

11,9

12,8

115

1,9
2,1

2,2

1,8

2,2

1,9

2,2

2,0
1,9
3,2

2,0

1,8

2,3

2,2

1,9

27,9
26,0

27,4

21,7

28,4

39,5

23,2

26,1
24,7
34,4

21,6

28,6

25,8

22,5

20,6

51,7
53,2

51,8

51,6

49,8

39,4

53,5

50,8
54,2
43,9

55,3

51,4

51,4

55,4

56,3

6,2
6,0

58

6,5

6,3

6,0

7,1

6,9
6,5
4,8

7,1

6,3

6,6

6,6

7,3

1,8 31,2 47,7 59

1. BAG: nimero usado como Caédigo de cada acesso no banco de germoplasma; CM (ciclo de maturagdo) foi

classificado em P, M e T, indicando, respectivamente, os ciclos precoce, médio e tardio.
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