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Introducao

A cultura da soja (Glycine max ) teve em um periodo de 40
anos de avaliacdes de novas cultivares, um aumento genético
médio de 19 kg ha'! ano?. Isso permitiu que o Brasil
alcancasse a posicao de maior produtor de soja no mundo e
tendo participacdo de 20% na exportagoes (US$23,8 bilhdes),
de janeiro a julho de 2020 (MDIC(2020)).

Objetivo

Avaliar cultivares de soja com relacdao ao comprimento do
hipocoétilo no estdadio de desenvolvimento V2, para obter
dados sobre a estrutura vegetativa e identificar variacao
entre os genotipos.

Material e Métodos

* 30 genotipos de soja com 5 repeticoes.

* DIC- Delineamento Inteiramente Casualizado.

* Semeou-se a 2 cm de profundidade em vasos de 3dm?°.
* (Casa de vegetacao da Universidade Federal de Vicosa.

* Avaliou-se o comprimento do hipocétilo em estadio de
desenvolvimento V2.

* C(Coleta de dados com paquimetro digital.

 Analisou-se os dados através do Software R, utilizando o
pacote ExpDes.pt, para proceder a analise de variancia e o

teste Scott-Knott (R Core Team (2020)).

Resultado e Discussao

Analise de variancia ndo se identificou diferenca significativa
entre as médias dos genoétipos com relacdao ao comprimento
do hipocoétilo em V2, no qual o valor do coeficiente de
variacao foi de 0,23 %.

Ja com o teste Scott-Knott as médias foram separadas em 5
grupos diferentes, o grupo A, representando 3,33% dos
genoOtipos analisados. Os grupos B e C possuem 6
tratamentos cada, representando 20% o grupo B, 20% o
grupo C. Ja o grupo D possui 10 tratamentos, representando
33,33% dos genotipos e o grupo E de menor média
contemplou 7 genétipos, 23,33 %.

Avaliacao do coprimento de hip

ocotilo em diferentes genoétipos de soja

Grupos Média do grupo Amplitude Nuamero de gendtipos
A 6,16 0 1
B 4,05 0,6 6
C 3,52 0,38 6
D 2,86 0,66 10
E 2,22 0,42 /

Meédia dos 30 genotipos distribuidas em 5 grupo pelo teste Scott-nott. a=0,05

Conclusao

Foram encontradas diferencas significativas entre os 30
genotipos de soja analisados, quanto ao comprimento do
hipocétilo.
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