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Resumo — O objetivo deste trabalho foi avaliar a associacdo de marcadores microssatélites localizados
préoximos a locos de caracteres quantitativos (QTL) descritos na literatura, com os teores de 6leo e proteina
de genotipos de soja cultivados no Brasil. Quarenta e nove gendtipos de soja foram avaliados em Vigosa,
MG (12/2009); Visconde do Rio Branco, MG (2/2010); e Sao Gotardo, MG (2/2010 e 10/2011). Utilizou-se
o delineamento de blocos ao acaso, com trés repeti¢des. Os teores de 6leo e proteina foram determinados
por espectrometria do infravermelho. Foi observada ampla variabilidade genética para esses teores. Dos 65
marcadores microssatélites testados, 35 apresentaram associacdo significativa com pelo menos um dos teores,
mas poucos foram consistentes com a mudanca de ambiente. Ao se levar em conta a consisténcia da associagao
em todos os ambientes, os marcadores Satt239, Satt384 e Satt562 destacam-se para a sele¢@o assistida quanto
aos teores de 0leo e de proteina, enquanto o Satt310 destaca-se para selegdo quanto ao teor de 6leo, e o Satt567,
quanto ao de proteina.

Termos para indexagdo: Glycine max, melhoramento, QTL, selegdo assistida.

Association of microsatellite markers with contents
of oil and protein in soybean

Abstract — The objective of this work was to evaluate the association of microsatellite markers located close
to quantitative trait loci (QTL) described in the literature, with contents of oil and protein soybean genotypes
cultivated in Brazil. Forty-nine soybean genotypes were evaluated in Vigosa, MG (12/2009), Visconde do Rio
Branco, MG (2/2010), and Sao Gotardo, MG (2/2010 and 10/2011). A randomized complete block design,
with three replicates, was used. The oil and protein contents were determined by infrared spectroscopy. A high
genetic variability was observed for oil and protein contents. Among the 65 tested microsatellite markers,
35 showed significant association with at least one of these contents, but few of them were consistent with
the change of environment. Considering the consistency of the association in all environments, the markers
Satt239, Satt384, and Satt562 stand out for assisted selection as to oil and protein contents, whereas Satt310
stands out for the selection as to oil content, and Satt567, as to protein content.

Index terms: Glycine max, breeding, QTL, assisted selection.

Introducio

Por se tratarem de caracteres quantitativos, os teores
dedleo e proteina tém controle genético complexo. Além
disso, ha relatos da existéncia de interagdes genotipo X
ambiente para estas caracteristicas (Marquez, 2010).
Assim, a variedade de locos envolvidos na expressao
fenotipica e a influéncia ambiental sobre os caracteres
sdo fatores que dificultam o melhoramento.

Em soja, ha correlagdo negativa entre os teores
de oleo e proteina e, frequentemente, entre o teor de
proteina e a produtividade. Por sua vez, a relagdo entre
o teor de oleo e a produtividade € positiva, o que torna
possivel manter a produtividade quando se pratica a

selecdo para alto teor de 6leo. No entanto, o aumento
no potencial produtivo ou no teor de dleo pode causar
reducdo no teor de proteina, o que também traz
dificuldades ao melhoramento (Finoto, 2008).

Frente a estas dificuldades, a obtencdo de maiores
teores de oleo e de proteina pode ser facilitada pela
selecdo com o auxilio de marcadores moleculares.
Varios marcadores de locos de caracteres quantitativos
(QTL) foram relatados para teores de oleo e proteina
em soja (Sebolt et al., 2000; Csanadi et al., 2001;
Specht et al., 2001; Chung et al., 2003; Chapman
et al., 2003; Tajuddin et al., 2003; Fasoula et al., 2004;
Hyten et al., 2004; Zhang et al., 2004; Panthee et al.,
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2005; Nichols et al., 2006; Reinprecht et al., 2006;
Chen et al., 2007), mas poucos foram confirmados.

Em cultivares brasileiras, quatro QTL associados ao
teor de proteina foram mapeados por Rodrigues et al.
(2010), nos grupos de ligacao Dla, G, Al e I, além de
outros trés QTL para o teor de 6leo, nos grupos Al, I
e O, que explicaram de 6,24 a 18,94% da variagdo nos
teores de proteina, e de 17,26 a 25,93%, nos de 6leo.
Outros cinco QTL, nos grupos de ligacdo C2, Dla, E,
N e G, associados ao teor de proteina, foram mapeados
em condi¢des tropicais por Soares et al. (2008) e
explicaram entre 7,34 e 14,37% da variacao no teor de
proteina. Na mesma regido do grupo de ligacao E, foi
mapeado um QTL que explicou 7,51% da variag@o no
teor de proteina (Piovesan, 2008).

Ha relatos de QTL que explicam percentuais de
variacdo muito elevados, embora poucos tenham
sido confirmados. Nos trabalhos de Diers et al. (1992) e
Sebolt et al. (2000), os QTL para proteina mapeados
chegaram a explicar 65% da variacdo fenotipica. E
possivel que estes valores tenham sido superestimados
em razdo do uso de popula¢des reduzidas. Diers
et al. (1992) e Lee et al. (1996), também com
numero reduzido de progénies — de 60 a 120,
respectivamente — mapearam QTL que explicaram até
43% da variagdo no teor de proteina.

Apesar do grande nimero de QTL relatados na
literatura, relacionados aos teores de 6leo e proteina,
muitos foram mapeados em PlIs (acessos) ou em
cultivares com genealogia distinta do germoplasma de
soja cultivado no Brasil. Dessa forma, para que haja
maior eficiéncia, a selecao assistida com base nestas
regides deve ser precedida pela confirmagdo dos
efeitos de cada QTL.

O objetivo deste trabalho foi avaliar a associacao
de marcadores microssatélites localizados proximos
a QTL descritos na literatura com os teores de 6leo ¢
proteina de gendétipos de soja cultivados no Brasil.

Material e Métodos

Foram genotipados dois grupos de variedades e
linhagens de soja (Glycine max L.) com marcadores
microssatélites localizados préoximos a QTL para
os teores de dleo e proteina. Esses gendtipos foram
avaliados fenotipicamente em diferentes ambientes.
Os grupos apresentavam variacdo quanto aos teores
de 6leo (grupo 1) e de proteina (grupo II). O grupo I
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foi formado pelos genétipos BRSMG Garantia, FMT
Tucunaré, BRSGO Luziania, MG/BR 46 Conquista,
Suprema, BARC8, CS 303 TNKCA, Vencedora,
PI 181544, PI 371611, PI 371610, CD 225RR,
CD 224, CD 219RR, PI 235347, CD 226RR, UFV20,
CD 222, CD 01RR8376, CD 983321RR, BR 8014887
e CD O01RR8384. O grupo II pelos gendtipos
BRSMG Garantia, FMT Tucunaré, BRSGO Luziania,
UFV16, CS 3032PTA182, BRS Sambaiba, CS 94731,
MSOY 8914, UFVI18, MSOY 8400, DM339,
UFVS 2012, UFVS 2011, MSOY 8001, UFVS 2001,
MG/BR 46 Conquista, Suprema, MSOY 6101,
PI 417360, CS 3032PTA19051, CS 3032PTA137410,
B3 PTA382210, CS 3032PTA27634, B3 PTA21619,
BARCS, CS 3032PTA27612, CS 3032PTA16712, B3
PTA21334 ¢ BR 8014887. No grupo I, as amostras
de DNA dos gendtipos foram amplificadas com
33 marcadores microssatélites, localizados proximos a
QTL para o teor de 6leo. Ja no grupo I, as amostras
de DNA foram amplificadas com 39 marcadores
microssatélites, proximos a QTL para o teor de
proteina.

Os marcadores utilizados para selegdo quanto ao
teor de 6leo foram relatados por Csanadi et al. (2001),
Specht et al. (2001), Chung et al. (2003), Tajuddin
et al. (2003), Fasoula et al. (2004), Hyten et al. (2004),
Panthee et al. (2005), Reinprecht et al. (2006), Chen
et al. (2007), Li et al. (2007), Shibata et al. (2008) e
Rodrigues et al. (2010). Os utilizados para sele¢ao
quanto a proteina foram relatados por Orf et al. (1999),
Sebolt et al. (2000), Csanadi et al. (2001), Specht et al.
(2001), Chapman et al. (2003), Chung et al. (2003),
Tajuddin et al. (2003), Hyten et al. (2004), Reinprecht
et al. (2006), Chen et al. (2007) e Soares et al. (2008).

A extracdo de DNA foi realizada com uso do kit de
extracdo de DNA genomico Wizard Plus SV Miniprep
DNA Purification System (Promega, Madison,
WI, EUA). As reacdes de amplificacdo tiveram
volume final de 15 puL e as seguintes condigdes:
TrisHC1 10 mmol L', pH 8,3; KCl 50 mmol L%;
MgCl, 2 mmol L; Triton X100 0,1%; 100 umol L
de cada um dos desoxinucleotidios; 0,3 pwmol L' de
cada iniciador (Research Genetics Inc., Huntsville,
AL, EUA); uma unidade de Taq polimerase; e 30 ng
de DNA. As reagoes de PCR consistiram de passo
inicial de 94°C por 4 min; 30 ciclos de 94°C por
1 min, 55°C por 1 min e 72°C por 2 min; e uma etapa
final de 72°C por 7 min. Os produtos de amplificagdo
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foram separados por eletroforese em géis verticais
de poliacrilamida 10%, com uso de tampao TAE
1X (Trisacetato 40 mmol L' ¢ EDTA 1 mmol L)
e periodo de corrida de 3 horas, a 140 volts. Apos a
eletroforese, os géis foram corados com nitrato de
prata 2% e fotografados com equipamento de captura
de imagem, modelo LPIX EX (Loccus Biotecnologia,
Cotia, Sao Paulo).

Para a avaliagdo fenotipica, os genétipos foram
cultivados em: Vicosa, MG (12/2009); Visconde do
Rio Branco, MG (2/2010); e Sdo Gotardo, MG (2/2010
e 10/2011). Utilizou-se o delineamento de blocos ao
acaso com trés repeti¢cdes. As parcelas consistiram
de fileiras de 1 m, semeadas com 15 sementes.
O espagamento entre as parcelas foi de 0,5 m. Apos a
colheita manual, os graos foram triturados em moinho
industrial, modelo MA020 (Marconi Equipamentos
para Laboratdrios Ltda., Piracicaba, SP). O farelo de
soja foi analisado por espectrometria do infravermelho,
com espectrometro FTNIR, modelo Antaris II (Thermo
Fisher Scientific Brasil Instrumentos de Processo
Ltda., Sao Paulo, SP).

A analise de variancia dos dados fenotipicos
foi realizada com base no modelo fatorial:
Yix = p + G + A + GA; + B/Ax + g, em que G
representa o efeito fixo e A, o aleatdrio.

Aassociacdo entre marcadores e valores fenotipicos
nos grupos foi avaliada por analise de varidncia
individual, em cada ambiente, e pelos valores de
meédia fenotipica dos quatro ambientes, para cada
caracteristica e loco particular. Utilizou-se a estatistica
F para avaliar se houve diferenga entre as classes
genotipicas observadas em cada loco marcador, e
o teste t para analisar a significincia dos contrastes
entre as médias genotipicas. Foram utilizados os
programas Genes (Cruz, 2006) e GQMOL (Cruz &
Schuster, 2004).

Resultados e Discussao

De acordo com a andlise de varidncia conjunta
dos valores fenotipicos, a variabilidade genética foi
significativa (p<0,01) para os teores de 6leo e proteina,
nos dois grupos (Tabela 1). No grupo I, os percentuais
de 6leo variaram de 17,28 a 23,01% e os de proteina,
de 34,25 a 45,18%. No grupo II, estes percentuais
variaram de 16,48 a 23,01% e de 34,25 a 45,18%,
respectivamente.

No grupo I, foram observadas 21 associagdes
significativas para teor de proteina e 21 para teor de
6leo. Para a média geral nos quatro ambientes, seis
associacdes significativas foram observadas para os
teores de 0leo e de proteina. Neste grupo, 15 marcadores
microssatélites ndo foram significativos. No grupo I,
foram observadas 41 associagdes significativas para
teor de 6leo e 38 para teor de proteina. Quanto a
média geral nos quatro ambientes, oito associa¢des
foram observadas para ambos os teores. Neste grupo,
20 marcadores ndo tiveram associa¢do com 0s teores
de oleo ou proteina. Dos 65 marcadores moleculares
testados, 35 tiveram associagdo significativa pelo teste
F com pelo menos um teor; porém, poucos foram
consistentes com a variacdo de ambiente (Tabela 2).

Dos oito marcadores microssatélites do grupo de
ligagdo I (GL I) — principal grupo no controle genético
dos teores de oleo e proteina em soja descrito na
literatura — seis (Satt496, Satt562, Satt239, Satt270,
Satt367 e Satt419) tiveram associagdo significativa
com pelo menos um dos teores. Os marcadores Satt239,
Satt384 e Satt562 tiveram associa¢do significativa
(p<0,01) tanto com o teor de 6leo quanto com o de
proteina, em todos os ambientes, ¢ também com a
média das varidveis nos quatro ambientes. Esses QTL
de efeito maior para teores de dleo e proteina foram
mapeados no GL I por Brummer et al. (1997), Sebolt
et al. (2000), Chung et al. (2003), Tajuddin et al. (2003)
e Nichols et al. (2006), com uso de populagdes de
mapeamento originadas de diferentes “backgrounds”
genéticos.

Tabela 1. Resumo da analise de variancia dos teores de dleo
¢ proteina de 49 genotipos de soja, cultivados em Vigosa,
MG (12/2009), Visconde do Rio Branco, MG (2/2010) e Sao
Gotardo, MG (2/2010 e 10/2011).

Fator de varia¢ao GL Quadrados médios

Teor de proteina  Teor de 0leo
Bloco/ambiente 8 11,73 8,31
Genotipo (G) 48 89,22%* 30,39%*
Ambiente (A) 3 236,44%* 63,53%%*
GxA 144 6,56%* 3,80%*
Residuo 384 2,00 0,82
Média geral (%) 39,67 19,51
CV (%) 3,56 4,64
Maior QMR/menor QMR 3,77 3,50
CVg/CVe 1,86 1,64

**Significativo pelo teste F, a 1% de probabilidade. QMR, quadrado
médio do residuo; CVg, coeficiente de variagao genético; C Ve, coeficiente de
variag@o experimental.
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Sete marcadores microssatélites no grupo I e
nove no grupo II (Tabela 2) tiveram associacdo
simultdnea com os teores de 6leo e proteina. Este
tipo de associacdo foi comum para a maioria
dos QTL mapeados por Zhang et al. (2004), que
detectaram QTL que influenciam, ao mesmo tempo,
até cinco caracteristicas agrondmicas distintas. Esse
efeito pleiotropico explica a correlagdo genética
negativa existente entre os teores de 6leo e proteina
em soja (Fasoula et al., 2004).

Quanto ao teor de 6leo dos gendtipos avaliados pelo
teste t, houve pelo menos um contraste significativo
entre as médias, para 23 marcadores (Tabela 3).
Em relacdo ao teor de proteina, este nimero foi de
20 marcadores (Tabela 4). Destes, 13 foram associados

J.I. da S. Rodrigues et al.

simultanecamente aos teores de proteina e o6leo.
De modo similar, Shi et al. (2010), ao trabalhar com
105 genétipos de soja oriundos da Asia e dos Estados
Unidos, avaliados com 65 marcadores microssatélites,
encontraram 13 marcadores associados com teor
de o6leo, distribuidos em 11 grupos de ligagdo, e
19 relacionados com teor de proteina, distribuidos em
14 grupos de ligagdo. Destes, 12 foram associados
simultaneamente ao teor de proteina e de 6leo.

Os marcadores microssatélites significativos,
encontrados no presente trabalho, confirmam QTL
anteriormente mapeadosem 11 grupos de ligacao de soja
e poderao ser eficazes para a selegdo de combinacdes
alélicas favoraveis para maiores percentuais de oleo e
proteina.

Tabela 2. Associa¢ao de marcadores microssatélites com os teores de 6leo e proteina, nos grupos I e II de gendtipos de soja,

por analise de variancia em diferentes ambientes.

Marcador Teor de proteina (%) Teor de dleo (%) P OL P/OL
molecular  S™P° A7 A2 A3 A4 Al-4 Al A2 A3 A4 Al4
Satt006 1 ns ns ns ns ns ok ns ns ns * ns * Kk ns
Satt020 1 ns * * * * ns ns ns ns ns * ns ns
Satt114 1 ns ns ns ns ns * ns ns * ns ns *
Satt141 1 ns * ns ns ns ns * ns ns ns % %
Satt147 11 * ns ns ns ns * ns ns ns * *
Satt156 1 s ns s % P ns ns e ns * e * e
Satt166 1 * ns ns ns ns * ns ns ns ns * % %
Satt196 Tell s ns ns ns ns ns * ns ns ns ns %* ns
Satt200 1 * ns ns ns ns ns ns ns ns ns * ns ns
Satt229 1 sl ns ns % s dede ns ns ns % * * e
Satt239 i ek s ek s ek s ek s sk % sk % sk
Satt259 1 ns ns ns ns ns dede ns ns ns ns ns dede ns
Satt270 it % ns s sese s ns ns s ns * * * ek #
Satt28 1 H ns * ns ns ns ns ns ns ns ns * ns ns
Satt286 11 ns % s ns ns ns s % ns ns * w * *
Satt301 1I ns ns ns ns ns ns ok ns * ns ns * ns
Satt308 1 P P ns ns ns P s P ns v * v *
Satt310 11 s ns P s P s P * sk sk * * *
Satt335 11 * ns ns ns ns * ns ns * ns * * *
Satt355 1 s s * ns * ns ns ns ns ns * ns ns

1 ns ns ns % ns ns ns ns % ns % % %
Satt384 i % sk % sk % * wdk sk sk Pr sk PR * %k
Satt367 Il ns s s s s # s &
Satt373 i ns s s % ns ek % sk * * ¥k *
Satt398 1 ns ns ek % ns ns % dese % e * e
Satt408 11 ns ns ns ns ns EE ns ns ns ns ns e ns
Satt419 11 ns ns ns ns ns * sk ns ns ns ns * ns
Satt469 11 s ns s ns ns ns w*k ns ns ns ns *d ns
Satt476 11 * ns % ns ns ns ns ns ns *’** ns ns
Satt486 11 * ns ns * ns ns ns ns ns * ns ns
Satt496 11 ns ns ns * ns ns ns ns ns ns * ns ns
Satt510 1 ns ns ns ns ns ns ns ns * ns ns % ns
Satt551 1 ns ns ns ns ns ns % ns ns ns ns s ns
Satt562 1 s P P % P % s e % e * * e
Satt567 i ek s s s ek ns ek ns ek % * kk * * ok
Satt570 11 ns ns ns ns ns * ns sk * sk ns *,** ns

"Nao significativo. *e**Significativo pelo teste F, a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente. P, teor de proteina (%); O, teor de 6leo (%); P/O, razdo entre
teores de proteina e 6leo. A1 a A4, médias fenotipicas nos experimentos de Vigosa (12/2009), Visconde do Rio Branco (2/2010), Sdo Gotardo (2/2010) e Sao

Gotardo (10/2011); A1-4, médias fenotipicas nos quatro ambientes.
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Tabela 3. Médias das classes genotipicas em locos microssatélites e contraste entre médias quanto ao teor de 6leo nos grupos
I e II de gendtipos de soja.

Marcador Grupo 11 12 14 22 23 24 33 44 55 66 Contrastes entre médias

Vigosa (12/2009)
Satt006 I 19,07 23,32 19,88 M, M3;=0,81%* M,,M;3;=3,44%*
Satt114 I 1891 20,54 21,53 M, Mp=1,63%*
Satt166 I 19,76 20,57 21,73 M M;;=1,96%*
Satt259 I 19,26 21,06 18,55 M,,M33=2,51%*
Satt308 I 19,09 2221 18,13 19,82 22,42 19,24 20,55 ﬁ;ﬁz;g;:: ﬁ:ﬁ:g??: ﬁ;ﬁz;gg:
Satt239 I 16,24 20,40 16,92 21,86 18,79 M,,M3;=3,47%% M;3Myy=4,93%*  M;3;Mss=1,86%*
Satt310 n 1745 19,57 M, Mp=2,12%*
Satt335 o 17,52 19,95 19,88 M, Mp=2,43%* M M3;=2,36**
Satt384 m 17,53 19,38 M M,,=1,84*
Satt408 1 2033 19,30 18,87 16,83 M, M;3;=3,49%* M, M;3;=2,47%*
Satt570 I 19,32 18,55 17,16 M, M;;=2,15%
Visconde do Rio Branco (2/2010)
Satt141 I 21,70 16,54 20,35 20,50 21,24 21,91 21,30 M, M3;=1,20*
Satt196 I 2041 21,18 21,49 16,54 M, M3;=1,09%*
Satt308 I 2030 21,96 17,75 16,54 21,91 22,09 22,04 M;My=1,66* M Mss=1,79%*% M Mg=1,74%*
Satt562 I 21,56 17,15 21,17 23,14 M Mx,=4,42%% M,,M;;=4.03%*
Satt147 20,30 18,71 20,79 M, Mp=1,59* M,,M;3;=2,09%
Satt239 I 2044 20,44 18,64 21,24 20,71 M;;M,=2,60%* M;;M;55=2,07%*
Satt286 I 14,59 18,41 19,88 20,72 21,21 M,,M3;=1,48* M,,M;5=2,80* M;;M;s5=1,33%
Satt310 1 19,15 20,63 M, Mp=1,47%*
Satt373 I 21,54 21,79 17,51 19,89 21,99 18,60 20,25  M,Mss=3,19%* M;sMg=1,65*
Satt384 I 18,68 20,92 M M,,=2,24**
Satt419 I 2044 19,07 14,59 20,45 20,33 M,,M,=1,38*
Satt567 I 21,19 19,59 18,31 M, M,,=1,60* M, M;;=2,87*
Sdo Gotardo (2/2010)
Satt156 I 20,06 18,23 M, M,=1,83%*
Satt308 I 18,03 21,00 16,28 16,00 1991 19,47 18,93 M ;|Mp=2,97**
Satt398 I 16,46 18,92 21,32 21,04 18,63 M, M33=2,39%* M;;M;55=2,68%*
Satt562 I 19,83 16,14 18,92 21,16 M M»=3,69%* M,,M;33=2,77%*
Satt239 o 17,30 19,20 17,06 19,33 18,74 M,,M33=2,14%*
Satt270 20,71 18,62 17,77 16,33 19,55 17,62 20,08 M, M=3,09%* My M;5=2,46%*
Satt286 I 21,58 16,37 18,22 18,60 19,26 MpM;;=1,85%*
Satt310 m 17,83 19,06 M, Mp=1,23%*
Satt373 I 19,39 19,84 18,20 18,10 20,76 17,05 18,22  Mj,Mss=2,79%**
Satt384 I 17,46 19,26 M M,,=1,81%*
Satt570 I 18,89 19,48 17,24 M, M3;=1,65%*
Sdo Gotardo (10/2011)
Satt114 I 19,68 20,00 21,96 M M3;=2,28* M,,M3;=1,96*
Satt384 I 18,92 19,88 20,80 M, M,,=1,88*
Satt398 I 18,68 20,37 22,52 21,64 19,66 M, M3;=2,16%* M;;M;5=2,87%*
Satt239 19,09 21,09 17,92 20,61 20,44 My, M;;=3,17%* M;;M;5=2,52%*
Satt301 I 21,04 17,35 19,03 19,31 M M;3;=2,01%*
Satt310 I 1891 20,47 M Mp=1,57*
Satt335 1 19,01 20,58 20,78 M, M,,=1,57*
Satt373 I 20,26 21,96 20,14 18,77 20,82 18,22 20,08  M,,M;;=3,19* M;ssMg=1,85%*
Satt384 18,47 20,69 M Mp=2,22%%*
Satt567 I 21,01 19,44 17,83 M M,,=1,57* MpM;s=1,61%%*
Satt570 I 20,21 19,64 18,61 M, M3;=1,60%*
Meédias fenotipicas nos quatro ambientes
Satt156 I 2084 19,68 M, Mp=1,16*
Satt308 I 1931 21,64 17,28 18,26 21,08 20,49 20,57  M;;M,=2,32%* M My=1,77%%  M;Mss=1,18*
Satt398 I 18,27 19,96 22,26 21,42 19,94 M,,M3;=2,30%* M;3;M;s5=2,32% My M;s=1,48%
Satt562 I 20,64 17,77 20,14 23,01 M, Mp=2,87%* M, M;3;=2,37%*
Satt239 18,27 20,28 17,64 20,76 19,67 M, M33=2,65%%* Mi3M;s5=2,03%%*
Satt270 I 19,01 19,60 17,91 17,67 20,77 18,46 20,29 M33My=2,31%
Satt310 I 1833 19,93 M, Mp=1,60%*
Satt373 I 19,83 21,06 18,76 18,96 20,74 17,83 19,21 MpMss=3,23%*
Satt384 I 18,04 20,06 M, Mp=2,03%*
Satt567 1 20,00 18,94 17,90 M, M33=2,1%*
Satt570 I 19,65 19,68 17,97 M, M;;=1,68**

* e **Significativo pelo teste t, a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente. Hifen indica gendtipo ndo observado.
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Tabela 4. Médias das classes genotipicas em locos microssatélites e contraste entre médias quanto ao teor de proteina nos
grupos I e II de genotipos de soja.

Marcador Grupo 11 12 14 22 23 33 44 55 66 Contrastes entre médias
Vigosa (12/2009)
Satt156 I 3739 40,07 M M,,=2,67%*
Satt166 I 39,66 37,68 36,76 M M;3=2,90*
Satt200 I 39,13 39,77 36,69 M, M;;=3,08%*
Satt229 I 32,07 40,45 38,24 M, M;3y=2,31%
— * — * — *
Satt308 I 3995 3591 43,44 41,53 37,56 39,61 38,52 M;;M>,=4,04 MiM.=2,39 MoMss=3,7
M, Mss=2.05%*
Satt562 I 3811 42,49 39,21 32,07 M, M,,=4,38%%  MyM;;=3,28**
Satt239 I 42,84 37,47 44,44 36,19 39,30 MpuM3y=6,97%%  MyM,,=8,25%* M33Mss=5,14%%
Satt270 II 41,03 39,36 43,40 44,06 36,47 41,95 38,95 M, M;;=4,56* M;3M,,=5,48%% M.sMs5=3,00%*
Satt310 I 41,82 39,34 M1 M,,=2,48%*
Satt335 I 4201 38,81 38,25 M M;3=3,75%%
Satt384 I 42,60 38,80 M M,,=3,80%%
— * — 3k — sk
Satt476 I 44,77 42,00 41,74 39,28 38,01 M;;M;,=3,03 MiM.=5.49 MiiMss=6,76
M;3Mss=3,73*
Satt486 II 40,30 44,77 M M,,=4,47%%
Satt567 II 38098 40,45 43,93 M M3=4,95%%  MyM,3=3,48%*
Visconde do Rio Branco (2/2010)
Satt308 I 37,93 36,53 44,10 42,17 3722 33,96 3431  M;Ms=3,97* MyMss=2,57*
Satt562 I 3624 43,14 36,84 33,86 M M,,=6,90%%  MyM;y=6,3%*
Satt147 I 379 40,45 36,29 MyM;5=4,16*
Satt239 I 36,18 37,45 41,99 35,11 36,38 MyuM;3=4,53%%  MyM,,=6,87** M33Mss=5,61%*
Satt286 I 43,72 44,01 38,36 36,03 36,45 MyM;3=5,65%%  MypMss=7,55%*
M M;;=3,38* M M,,=3,78%% M,,M,=4,81%
Satt281 I 3827 39,30 41,65 34,49 MM~ 15%*
Satt384 I 40,62 36,56 M M,,=4,06%*
Satt567 I 3623 38,41 42,51 M, M;;=6,29%% MyM;y=4,11%*
M Mg=2,71%%  My»M;3=6,08** M;sMg=3,26*
Satt373 I 3483 3435 41,16 40,43 35,09 40,80 37,54 MoMoc6AS™  MoML=320%*
Sao Gotardo (2/2010)
Satt156 I 39,10 42,53 M M,,=3,42%%
Satt355 I 39,8 42,43 48,57 40,49 M, M,,=2,54*
Satt398 I 48,57 40,27 38,16 39,15 41,86 MyM;5=2,11%* M3 Mss=3,69%*
Satt562 I 3973 4572 41,15 3747 M M»,=5,99%%  My,M;=4,57*
Satt239 I 4287 39,11 45,05 39,34 39,98 MpuM;3y=5,94%%  MyM,,=5,71%* M33Ms5=5,07%%
Satt270 II 37,67 3824 43725 45,16 38,93 43,06 37,42 M M=539%*%  MyMss=1,51*
Satt286 I 3623 47,96 41,47 40,22 39,59 My, M;;=6,49%%
Satt310 I 4247 39,93 M M,,=2,54%*
Satt384 I 4324 39,63 M, M,,=3,61%%
M M=6,18%% M, Mss=4,67**
Satt476 I 44,69 42,95 43,07 38,51 40,02 M;3M;5=3,05%
M,,M,=4,44% M;3My=4,56%*
Satt567 I 39,90 4121 44,37 M, M,;=4,47*
= 3k — EEY — ok
Satt373 I 37,63 38,05 40,06 44,19 37,20 43,70 41,14 M22M33:6’14 M:M;=5,65 M22Mei=3,09
M;sMg=2,56*
Sao Gotardo (10/2011)
Satt156 I 37,17 39,45 M, M,,=2,28*
Satt239 I 40,95 36,84 4335 37,09 3841 MpuM3s=6,51%%  My3M,=6,26%* M3 Mss=4,94%%
Satt270 I 39,66 3830 41,87 44,09 36,28 41,11 37,37 M;sMy=4,83%% My Mss=3,75%*
Satt310 I 41,05 38,38 My M,,=2,66*
Satt384 I 42,01 37,75 M M,,=4,26%*
Satt567 I 38,02 39,59 43,46 M M;y=544%%  MpM,;=3,87**
Satt486 I 3955 43,43 M1 M,,=3,88%*
— * — w3k — *
Satt373 I 37,54 36,13 37,15 42,17 37,19 41,81 39,30 M:M:;=6,04 M:M;s=5,68 MaaMes=3,16
MisMg=2,52%
Meédias fenotipicas nos quatro ambientes
Satt156 I 37,40 40,04 M M,,=2,64%*
Satt562 I 38,00 4322 38,92 34,25 M M,,=5,21%% M,,M;;=4,30%
Satt239 I 40,71 37,72 4370 36,93 38,52 M, M;y=5,99%% M3 My=6,77%% M;3M5=5,19%%
Satt270 I 3929 37,55 41,84 43,80 36,93 41,51 37,17 M;3My=4,58%* M, Mss=4,34%%*
Satt310 I 4120 38,74 M, M,,=2,45%
Satt384 I 42,12 38,18 M1 M,,=3,93%%
p— k% = k3 = *
Satt476 I 43,50 41,56 41,30 38,29 38,46 M;M.i=5,21 MiiMss=5,04 M;;M;=2,85
M;3M,=3,01%
Satt567 II 38728 39,91 43,57 M1 M;3=5,29%% M, M;y=3,65%*
Satt486 I 3984 43,50 M M,,=3,66%*
_ * — EE S — *
Satt373 1 37,19 36,35 39,26 4233 37,15 42,21 39,56 MoM;;=5,98 MaMss=5,85 MaaMes=3,21

M;ssMg=2,65*

* ¢ **Significativo pelo teste t, a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente. Hifen indica genoétipo ndo observado.
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Conclusoes

1. Trinta e cinco marcadores microssatélites
estiveram associados com os teores de 6leo e proteina,
mas essa associacdo nao foi consistente na avaliacao
em todos os ambientes.

2. Ao se levar em conta a consisténcia da associa¢ao
em todos os ambientes, os marcadores microssatélites
Satt239, Satt384 e Satt562 destacam-se para a selecao
assistida quanto aos teores de 6leo e de proteina,
enquanto o Satt310 destaca-se para selecdo quanto ao
teor de oleo, e o Satt567, quanto ao de proteina.
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