UNIVERSIDADE FEDERAL DE PELOTAS
FACULDADE DE AGRONOMIA ELISEU MACIEL
PROGRAMA DE POS-GRADUAGAO EM AGRONOMIA

)
Q?‘

&,
i
w
=
z

)
&

DISSERTACAO DE MESTRADO

Caracterizacao fenotipica de populacao segregante de arroz
(Oryza sativa L.) para caracteristicas de importancia agronémica

Célanet Fils-Aimé
Eng. Agrbnomo

Pelotas, 2023



UNIVERSIDADE FEDERAL DE PELOTAS
FACULDADE DE AGRONOMIA ELISEU MACIEL
PROGRAMA DE POS-GRADUAGAO EM AGRONOMIA

AREA DE CONCENTRAGAO - FITOMELHORAMENTO

Caracterizacao fenotipica de populacao segregante de arroz

(Oryza sativa L.) para caracteristicas de importancia agronémica

Dissertacdo de mestrado apresentado a
Universidade Federal de Pelotas, como
requisito parcial a obtengdo do titulo de
Mestre em Ciéncias, Area de Concentracao

Fitomelhoramento.

Orientador: Luciano Carlos da Maia, Dr.- FAEM/UFPel
Coorientador: Antdnio Costa de Oliviera, PhD. - FAEM/UFPel

Pelotas, 2023



Universidade Federal de Pelotas / Sistema de Bibliotecas
Catalogagdo da Publicagdo

F491c Fils-Aimé, Célanet

Caracterizacao fenotipica de populagado segregante de arroz (Oryza
sativa L.) para caracteristicas de importancia agronémica. [recurso
eletrénico] / Célanet Fils-Aimé ; Luciano Carlos da Maia, orientador ;
Antdnio Costa de Oliveira, coorientador. — Pelotas, 2023.

81f.

Dissertagdo (Mestrado) — Programa de Pos-Graduagao em
Agronomia, Faculdade de Agronomia Eliseu Maciel, Universidade Federal
de Pelotas, 2023.

1. Correlacdes. 2. Ganho genético. 3. Modelos lineares generalizados
mistos. 4. Regressao. 5. Segregantes. |. Maia, Luciano Carlos da, orient.
Il. Oliveira, Anténio Costa de, coorient. Ill. Titulo.

CDD 633.18

Elaborada por Gabriela Machado Lopes CRB: 10/1842




Célanet Fils-Aimé

Caracterizacao fenotipica de populagéo segregante de arroz (Oryza sativa L.)

para caracteristicas de importancia agronémica

Dissertacao aprovada, como requisito parcial para obtencado do grau de Mestre
em Ciéncias, Programa de Po6s-Graduagdao em Agronomia, Faculdade de

Agronomia Eliseu Maciel, Universidade Federal de Pelotas.

Data da defesa: 1 de dezembro de 2023

Banca examinadora:

Dr. Luciano Carlos da Maia (Orientador)
Doutora em Ciéncias pela Universidade Federal de Pelotas

Dra. Gabriela Magalh&es da Fonseca
Doutora em Ciéncias pela Universidade Federal de Pelotas

Dra. Camila Pegoraro
Doutora em Ciéncias pela Universidade Federal de Pelotas

Dr. Andrés Chacon Ortiz
Doutor em Ciéncias pela Universidade Federal de Pelotas



“Sou jovem, é verdade; mas para
as almas bem-nascidas, o valor

nao espera pelo numero de anos”.

Pierre Corneille, “1636”



Dedico

Este trabalho é dedicado minha familia, por acreditarem em sonhos, e a todos
os participantes e seus familiares.



“Entre SER e TER, prefira SER. Porque a esséncia tem valor, as coisas tém
preco.! Todo mundo pode ter o que vocé tem, mas felizmente ninguém pode
ser o que vocé é.!”

(Célanet Fils-Aimé)



Agradecimentos

O meu Deus, pelo dom da vida, por dar-me saude e forga para a realizagao deste

trabalho e iluminar o meu caminho.

Aos meus pais, Mari-Nicole Denis e Céradieu Fils-Aimé, pelo amor incondicional,
apoio, forca e esfor¢go durante esta caminhada e incentivo para nunca desistir

dos meus sonhos, meu eterno obrigado.

Aos meus queridos irméos; Edeline Fils-Aimé, Céraméne Fils-Aimé e Fabiola
Piérre, que sempre me incentivaram, amaram, e acreditaram no meu esforgo.

Minha caminhada ndo seria a mesma sem vocés ao meu lado.

Aos meus amigos, pela amizade, carinho, e por me ampararem nas horas

dificeis. Agradeco de coragao a todos vocés.
Aos meus amores, Lens Fils-Aimé e Milanda Norgaisse.

Ao meu orientador Prof. Dr. Eng® Agr® Luciano Carlos da Maia, pela orientagcéo

e conhecimentos transmitidos.

Aos professores que contribuiram de alguma forma, incentivando meu

desenvolvimento.

Meu muito obrigado a todos e todas.



Resumo

Fils-Aimé, Célanet. Caracterizagao fenotipica de populagao segregante de
arroz (Oryza sativa L.) para caracteristicas de importancia agronémica.
Orientador: Dr. Luciano Carlos da Maia. 2023. 81f. Dissertagdo (Mestrado em
Ciéncia) — Programa de Pd6s-Graduagcao em Agronomia. Universidade Federal
de Pelotas, Pelotas — RS, 2023.

O arroz (Oryza sativa L.) € um alimento basico da dieta para quase quatro bilhdes
de pessoas no mundo inteiro, sendo o segundo cereal mais cultivado, por isso,
sua producao tem muita importancia para humanidade. No primeiro capitulo
investigou-se os padrbes da segregacao e da herdabilidade de caracteristicas
de importancia agronémicas em familias segregantes F3 derivadas do
cruzamento entre as cultivares de arroz BR-IRGA 409 e BR-IRGA 410. Foram
avaliados cinco caracteres: numero de afilhos por planta, altura da planta,
numero de paniculas por planta, comprimento da panicula principal e peso de
grao da panicula principal. A analise da distribuicdo de dados revelou padrdes
de segregacao variaveis para cada caracteristica. As estimativas de
herdabilidade indicam alto controle genético para os caracteres avaliados. Além
disso, o uso de Modelos Lineares Generalizados Mistos (GLMM) permitiu a
analise de dados com diferentes padrées de distribuicdo. No segundo capitulo,
as mesmas familias ja na geragao F4 foram utilizadas para avaliar a correlagao
fenotipica e regressao linear entre caracteres de importancia agronédmica (altura
de planta, dias para floragdo, numero de paniculas, comprimento da maior
panicula, numero de gréos cheios, numero de graos vazios e porcentagem de
numero de graos cheios). Os resultados indicaram que o caractere numero de
paniculas mantem correlagdo positiva de magnitude intermediaria com os
caracteres comprimento da maior panicula, peso da maior panicula e numero de
graos cheios da maior panicula, mostrando que, a utilizacdo dessa variavel
possibilita a selecdo das familias mais produtivas. Os dados também mostraram
que o caractere altura de planta mantem correlagao positiva com essas mesmas
caracteristicas. Os resultados das herdabilidades e segregacdes sugerem que,
mesmo entre gendtipos similares, € possivel obter descendentes com variagao

fenotipica util para programas de melhoramento genético de arroz e que a partir



das correlagdes identificadas, algumas estratégias de selegéo indireta podem

ser utilizadas.

Palavras-Chave: correlagdes; ganho genético; modelos lineares generalizados

mistos; regressao; segregantes.



Abstract

Fils-Aime, Célanet. Phenotypic characterization of a segregating population of rice
(Oryza sativa L.) for traits of agronomic importance. Advisor: Dr. Luciano Carlos da
Maia. 2023. 81f. Dissertation (Master of Science)- Postgraduate Program in Agronomy.
Federal University of Pelotas, Pelotas — RS, 2023.

Rice (Oryza sativa L.) is a fundamental staple food in diet for almost four billion
people and ranks as the second most cultivated cereal globally. Consequently,
its production holds great significance for humanity. In the first chapter, the
segregation patterns and heritability of traits of agronomic importance were
investigated in F3 segregating families, derived from the cross between the rice
cultivars BR-IRGA 409 and BR-IRGA 410. Five characters were evaluated:
number of tillers per plant, plant height, number of panicles per plant, length of
the largest panicle and weight of the largest panicle. Data distribution analysis
revealed variable segregation patterns for each characteristic. Heritability
estimates indicate substantial genetic control for the evaluated traits.
Furthermore, the use of Generalized Linear Mixed Models (GLMM) allowed the
analysis of data with different distribution patterns. In the second chapter, the
same families in the F4 generation were used to evaluate the phenotypic
correlation and linear regression between characters of agronomic importance
(plant height, days to flowering, number of panicles, length of the largest panicle,
number of full grains, number of empty grains and percentage of number of full
grains). The results indicated that the character number of panicles maintains a
positive correlation of intermediate magnitude with the characters length of the
largest panicle, weight of the largest panicle and number of gains filled with the
largest panicle, showing that the use of this variable allows the selection of the
most productive families. The data also showed that the plant height trait
maintains a positive correlation with the same variables. The heritability and
segregation results suggest that, even between similar genotypes, it is possible
to obtain offspring with phenotypic variation, useful for rice genetic improvement
programs, and that, based on the identified correlations, some indirect selection

strategies can be used.



Keywords: correlations; genetic gain; generalized linear mixed models;

regression; segregants.
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1.INTRODUGAO

O arroz (Oryza sativa L.) € um alimento basico da dieta para quase quatro
bilhdes de pessoas no mundo inteiro, sendo responsavel por 21% da energia
alimentar per capita global (CARNEIRO, 2017). O arroz pode ser cultivado em
diferentes lugares, como: no sul da Asia, Africa e nas Américas. Ele é uma das
culturas que faz parte da Revolugdo Verde e que tem se beneficiado do
melhoramento genético (FUTAKUCHI et al., 2021).

Este cereal € o segundo mais cultivado no mundo, por isso, sua produgéo
tem muita importancia para humanidade (FAOSTAT, 2021). A produgédo mundial
€ ao redor de 756,5 milhdes de toneladas de graos em casca, o que corresponde
a 29% do total de grdos usados na alimentagcdo humana, sendo o consumo
mundial de 54 kg pessoa ano™'. O consumo médio no Brasil é de 32 kg pessoa
ano™ (SOSBAI, 2018). A produgdo nacional de arroz na safra 2021 — 2022 foi de
10.788.8 mil toneladas ano™'. Nesta mesma safra no Rio Grande do Sul, foram
cultivados 957.4 mil hectares com uma produtividade de 7.474 kg ha-' CONAB,
(2022).

A substituicdo das cultivares tradicionais, de porte alto, pelas modernas
de porte baixo, praticamente duplicou a produtividade do arroz irrigado no estado
do Rio Grande do Sul (MAGALHAES, 2007). Com o advento destas cultivares
houve uma mudanga positiva ndo somente na filosofia do melhoramento
genético, como também em nivel de agricultores, que passaram a utilizar
tecnologia avangada no cultivo do arroz visando maximizar o potencial genético
destas constituicbes (MAGALHAES, 2003; SILVA, 2016).

O platé de produtividade alcangado pelos programas de melhoramento
genético atinge patamares que superam dez toneladas por hectare. No entanto,
alguns fatores de qualidade tém limitado o uso de algumas cultivares produtivas.
Nos paises consumidores de arroz, as caracteristicas de qualidade de grao ditam
o valor de mercado e possuem um papel fundamental na ado¢ao de novas

variedades. Esses atributos englobam a aparéncia fisica, as propriedades
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culinarias e sensoriais e, mais recentemente, o valor nutricional MAGALHAES,
(2007).

Os programas de melhoramento de arroz irrigado no Brasil possuem
algumas prioridades basicas dentre elas pode-se destacar o desenvolvimento de
cultivares que apresentem as seguintes caracteristicas: tolerancia a toxidez por
ferro soluvel no solo, resisténcia ao acamamento, resisténcia a doengas (em
especial brusone), alto perfilhamento e alto potencial genético para produtividade
de graos (EMBRAPA, 2002).

Além dos caracteres mencionados, no Brasil um dos gargalos na
obtencao e sucesso de novas variedades, pois, culturalmente o mercado interno
tem exigéncias por gréos do tipo indica vitreos e soltos apds o cozimento. De
maneira geral, a obtencdo destes padrdées de qualidade de grdos ainda nao é
tarefa facil, sendo assim, estudos utilizando cruzamentos de populacdes para
este caractere sao bastante importantes para gerar informacbes para os

programas de melhoramento (FAO, 2019).

Neste sentido, a obtencédo de cruzamento entre gendtipos com qualidade
de grao que atenda aos padrdes da industria brasileira associado a estudos
detalhados das caracteristicas de padroes de segregacado, herdabilidade e
correlagdes fenotipicas, além das variaveis de importancia agronédmica nas
populagdes é de extrema importancia para fornecer estratégias praticas para os
programas de melhoramento do Brasil (MAGALHAES et al., 2011).

O estudo do controle genético, da herdabilidade e das correlagdes
fenotipicas entre os caracteres de importancia agronémica através de diferentes
técnicas estatisticas e experimentais permitem obter informagbes para indicar
previamente quais as melhores estratégias de selegcdo para determinado

germoplasma.
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2. Revisao de literatura

2.1 Arroz

O arroz é uma planta da familia das gramineas do género Oryza, tribo
Oryzeae, subfamilia Oryzoideae, (OECD, 2021). O género é composto por 24
espécies (GE et al., 1999), sendo apenas duas dessas espécies cultivadas. O
Oryza sativa L. (2n=24, AA), arroz asiatico, € cultivado em varias regides do
planeta e O. glaberrima (2n=24, AA), tem uma baixa produtividade e possui uma
area de cultivo muito limitado nas regides do Oeste do continente africano
(MAGALHAES JR; OLIVEIRA, 2008, DANIELOWSKI, 2013), MUTHAYYA et al.,
(2014).

Esta espécie é semi-hidrofilica adaptada a uma variedade de condi¢cbes
climaticas como as condicdes tropical, subtropical e temperada AWANG et al.
(2018). A planta é caracterizada por apresentar colmos ocos, flores reduzidas e
aquénios especializados como frutos. Morfologicamente, a planta se caracteriza
por apresentar raizes do tipo adventicias e fibrosas, as folhas variam entre os
gendtipos, sendo que ultima folha do colmo é denominada como folha bandeira
caule é composto por um colmo principal e afilhos, e a panicula é uma
inflorescéncia caracteristica desta planta, onde se formam os graos SOUZA et
al., (2015).

Relatos mencionam que o centro de origem do arroz (O. sativa) sao os
Vales dos Rios Yangtze e Mekong no continente asiatico e os centros de
diversidade no sopé dos Himalaias, Chhattisgarh, Jeypore trato de Odisha,
nordeste da india, partes do norte de Mianmar e Tailandia e Provincia de Yunnan
da China (SINGH; UPADHYAYA, 2016).

Devido ao processo evolutivo e de domesticagédo do arroz, surgiram
inumeros tipos geneticamente divergentes, dividindo-se nas subespécies indica
e japonica, com caracteristicas morfologicas distintas, como por exemplo
tamanho das sementes e cor de folha, e diferenca nas reagcbes a diversos
problemas ambientais (MCCOUCH, 2007; SILVA, 2016).
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O cultivo de arroz foi introduzido no Novo Mundo pelos primeiros
colonizadores europeus. Na América do Norte o primeiro registro da cultura data
de 1685, quando esta comegou a ser cultivada nas planicies costeiras e ilhas
(EMBRAPA, 2008).

Os espanhdais introduziram o arroz em varios locais na América do Sul e
Central e os portugueses trouxeram para o Brasil. No ano de 1587, na Bahia ja
havia lavouras arrozeiras, e em torno de 1745 o arroz chegou ao Maranh&o. No
Rio Grande do Sul, o botanico francés Auguste de Saint Hilaire, em viagens ao
estado em 1820 -1821, relatou a ocorréncia de lavouras desse cereal. Em 1904,
surgiu a primeira lavoura comercial de arroz, ja irrigada, no municipio de Pelotas,
depois chegou a Cachoeira do Sul, considerada atualmente a capital do arroz
(CONAB, 2015).

Atualmente em torno de 90,6% da produgdo mundial vem do continente
Asiatico, seguido pelo continente americano 5,2% e o continente africano 3,5%
(FAO, 2021). No ranking da produ¢do mundial o Brasil foi destacado como maior
pais produtor fora do continente asiatico, ocupando nona posi¢do, com uma
participagao de 1,5% do total e representa 31.0% das americanas EMBRAPA,
(2023).

Na safra de 2020-2021 a producgao registrada no Brasil foi de 11,6 milhdes
de toneladas, caracterizando um aumento de 4% comparativamente a safra
passada, deste total 10,7 milhdes de toneladas provém de arroz irrigado (92,2)
deste a regido Rio Grande do Sul produzem 70%, e apenas 7,8% de areas
sequeiro (CONAB, 2021).

2.2 Melhoramento genético de arroz

O melhoramento genético tem sido muito importante para a agricultura, por
promover avangos significativos através do desenvolvimento de cultivares
superiores. As estratégias sdo: introdugao de alelos de resisténcia as doengas e

pragas, tolerancias as condi¢des adversas de clima e solo e modificacbes para
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o incremento de caracteres de importancia econémica, que auxiliam no aumento
de produtividade (RAMALHO et al., 2012; SILVA, 2016).

Os programas de melhoramento genético da cultura de arroz foram
iniciados no Brasil na década de 1930, no Instituto Agronédmico de Campinas,
IAC, Sao Paulo (SP), preconizando a obteng¢ao de cultivares de arroz de terras
altas (LOPES, 2019). Em 1939, o estado do Rio Grande do Sul (RS) iniciou as
pesquisas para a cultura do arroz irrigado, no municipio de Cachoeirinha,
estacdo experimental de arroz (EEA) do Instituto Rio Grandense do Arroz
(IRGA), (MAGALHAES JUNIOR, et al., 2004, LOPES, 2019).

A partir dos anos 70, os programas de melhoramento genético do arroz
irrigado tiveram algumas prioridades basicas e, entre elas, pode-se destacar o
desenvolvimento de cultivares que mostram caracteristicas como: tolerancia a
toxicidade por ferro, ao acamamento, e as principais doencas como brusone; alto
perfilhamento; qualidade de graos e alto potencial genético para a produtividade
de graos (CORDEIRO, 2008).

As variedades de arroz melhorada, mais eficientes no uso de insumos,
combinadas com praticas de manejo, resultaram em maior potencial produtivo.
Isso contribuiu, para grandes aumentos de rendimento de graos em sistemas de
producdo de arroz de terras baixas, especialmente durante o periodo da
Revolugdo Verde na Asia (CASSMAN, 1999; FUTAKUCHI et al., 2022).

Considerando a importancia do cereal, os programas de pesquisa e
melhoramento genético de arroz irrigado conduzidos no Brasil tém adotado
estratégias que compreendem biotecnologia e melhoramento convencional. Os
programas visam desenvolver cultivares com alta produtividade, adaptadas para
diferentes sistemas de cultivo, a salinidade e toxicidade por ferro, tolerantes ao
frio e a seca (no Brasil Central, até entdo), com qualidade de graos que atenda
a preferéncia, inicialmente de mercado brasileiro (EMBRAPA CPACT, 2012).
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2.3 Melhoramento de autégamas

Espécies autdbgamas sao caracterizadas por apresentarem elevada taxa
de autofecundacido e atualmente grande parte delas desempenham papel
importante na economia do pais, como é o caso do arroz CARVALHO et al.,
(2008). Para a obtengao de gendtipos superiores que atendam as necessidades
da industria, a utilizagdo de cruzamentos controlados em programas de
melhoramento torna-se um importante recurso. Os resultados destes
cruzamentos sao hibridos heterozigotos que originam sucessivas geragdes
segregantes (F2, F3 em diante) até apresentar um maior numero de alelos em
homozigose (BALDISSERA et al., 2014; SILVA, 2016).

A segregacao transgressiva para um carater quantitativo ou até mesmo
qualitativo surge quando se tem como resultado de um cruzamento individuos
com valores maiores ou menores do que ambos os genitores para o carater de
interesse, proporcionado pela recombinagao e rearranjo génico CARVALHO et
al., (2008). Essa segregacao é observada nas geracgdes posteriores a partir da
geragao F2. Caracteres quantitativos, representam a maioria dos caracteres de
valor agronémico, tanto para plantas, quanto para animais. Apresentam variagao
continua, e a segregacao dos genes envolvidos nesse tipo de heranga nao pode
ser seguida de forma individual, ja que é controlada por muitos genes BRUCE,
et al., (2018), que condicionam a manifestagdo de um gendtipo através do
fendtipo. Estes caracteres, por sua importancia agronémica, contribuem para o
melhoramento genético por possibilitar a obtencdo da estimativa de
componentes da variancia e permitir a analise da estrutura e do potencial
genético da populagao segregante (ROMALHO et al., 2012, SILVA, 2016).

A variagdo continua pode ser visualizada em muitos caracteres
agronomicamente importantes. Os meios de analisar esta variagao e descobrir
o papel do material genético na sua determinacédo se da principalmente pela
distribuicdo de frequéncia, ao observar um numero de individuos, e €
caracterizada por parametros estatisticos como a média e varidncia PURCELL

et al., (2007). Com essa distribuicdo é possivel verificar a formagao de classes
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fenotipicas, a amplitude e as classes superiores para cada carater em estudo
(SILVA, 2016).

2.4 Componentes da variancia

O melhoramento antes das pesquisas realizadas por Mendel e Fisher era
realizado somente por meio visual, considerado como arte, que consistia em
selecionar plantas através do fendtipo, para compor os proximos plantios,
realizados por ancestrais (RAMALHO et al., 2004). Com o surgimento da
genética quantitativa ou biométrica, comegaram a visualizar a heranga
quantitativa e definiram um novo conceito: o fendtipo de um carater é
influenciado pelo genodtipo conjuntamente com a intervengao dos fatores

ambientais.

Introduzindo este novo conceito da genética quantitativa, toma-se
fundamental identificar sua aplicabilidade amplo na agricultura. Isso é
especialmente importante devido aos conhecimentos fornecidos pelo
melhoramento seletivo, que se concentra em torno da variagdo genética e na
decomposicao dessa variagao em componentes atribuidos a diferentes causas.
(FALCONER, 1960; KLERKS, 2011). Estimar os componentes da variancia
torna-se importante para se obter o conhecimento sobre a genética da
populacgao, principalmente para obtengao de estimativas das herdabilidades. O
estudo através de populacdes segregantes auxiliara no fornecimento de
informacdes de parametros genéticos essenciais, como a herdabilidade com
sentido amplo e restrito, numeros de genes envolvidos na heranga do carater,
aditividade, e desvios da dominancia (BALDISSERA et al., 2014).

A variancia fenotipica € composta pela variancia genotipica e por aquela
atribuida aos desvios propiciados pelo ambiente, revelando que o valor do
fendtipo é expresso através do gendtipo mais o ambiente. A variancia genotipica,
por sua vez, é determinada por meio da variancia aditiva, aquela parte realmente
herdavel e pela varidncia atribuida aos desvios de dominéncia, considerada

como o resultado de toda e qualquer interacao intra-alélica (CRUZ et al., 2014).
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Os componentes da variancia auxiliam na compreensao da herdabilidade
do carater de interesse, pois essa expressa a por¢cao da variancia total atribuida
ao efeito médio dos genes, que determina o grau de semelhancga entre parentes
(FALCONER, D.S., KLERKS, 2011). A herdabilidade tem importante papel na
decisao de estratégia de selegao de um carater (JAYASUDHA; SHARMA, 2010),
por permitir a selegdo com base no fendtipo da planta, ao saber o quanto deste
sera transmitido para a proxima geragao, existindo dois tipos, a herdabilidade

com sentido amplo e com sentido restrito.

A herdabilidade com sentido amplo para caracteres na populagao de
familias segregantes, é o coeficiente de determinacdo da variagdo entre o valor
genotipico e o valor fenotipico, apresentado importadncia em espécie de
propagacao vegetativa (AZEVEDO et al., 2015) e em alégamas ja que esta leva
em conta os desvios atribuidos a dominancia. A herdabilidade no sentido restrito
representa a relacéo entre a variancia aditiva (a parte realmente herdavel) e a
variancia fenotipica, revelando destaque para as autdbgamas, pois a variancia
genética aditiva é fixada com o avango de geracdo, onde a cada ciclo de
autofecundagao, ocorre aumento da variancia aditiva e diminuigdo da variancia
atribuidas aos desvios da dominancia (BALDISSERA et al., 2014).

2.5 Correlacgao fenotipica

As mudancgas evolucionarias em caracteres quantitativos dependem de
dois fenbmenos genéticas, herdabilidade e suas correlagdes genéticas com
outros caracteres. Durante o processo de melhoramento muitos caracteres
devem sem considerados para a obtencdo de um novo gendtipo com
superioridade agronémica. Uma boa parte desses caracteres de importancia
agrondmica sofrem algum tipo de associa¢do, que pode ser uma relacdo de
aumento simultdneo de duas caracteristicas, redugdao simultdnea de duas

caracteristicas ou aumento de uma caracteristica em contrapartida da reducao
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de outra (informacao verbal)l. Também existem muitas caracteristicas que nao

apresentam associagao.

De maneira geral, dentro da biometria a medida de associagao entre duas
variaveis € dada pelo coeficiente de correlagdo. Segundo Stell & Torrie (1960) a
correlagao é definida como: uma medida do grau com que duas variaveis variam

juntas ou da intensidade de associagao entre essas variaveis.

As correlagdes fenotipicas entre duas caracteristicas podem ser
influenciadas pela heranga genética, pelo ambiente ou por ambos RAHIMI e
HERNANDEZ (2022). Correlagdes genéticas podem ser causadas pelos efeitos
pleiotropicos de genes individuais em duas caracteristicas ou pela ligagao
génica. A pleiotropia gera as correlagbes estaveis enquanto a ligagado génica

gera correlagdes transitorias (HILL, 2013).

A importancia do estudo das correlagbes genéticas teve inicio com as
propostas de “indices de sele¢ao” criados por HAZEL (1943), quando o autor
idealizou a possibilidade de fazer selecdo com base em multiplos caracteres de
importancia em rebanhos de gado leiteiro nos USA, sendo a correlagao entre os

caracteres a base para a metodologia (informacéao verbal).

Para FALCONER (1981) na presenga de correlagdo entre caracteres,
devem ser considerados os seguintes aspectos: Primeiramente identificar se ha
conexao das causas genéticas através da pleiotropia, em segundo entender se
a relagdo de mudanga numa caracteristica causara ou redugao numa segunda

variavel.

O conhecimento da associagdo entre caracteres agrondmicos e/ou
morfoldgicos pode ser primordial quando ha necessidade de ser feita selegcao
simultdnea de caracteres, pois a selecdo de um podera provocar alteracdo em

outro (BENNIN et al., 2005). Outro aspecto importante € que a correlagédo de um

! Explicagdo fornecida pelo Professor Luciano Carlos da Maia na Disciplina de
Introducéo a Genética Quantitativa, PPGA-FAEM-UFPel, em Pelotas — RS, em outubro
de 2023
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caractere de dificil selecdo com um caractere de facil avaliacio propicia o uso
da chamada selecao indireta, na qual selegdo do primeiro vai gerar melhoria no

segundo em fungao da correlagdo entre eles.

Ainda, segundo NARDINO et al., (2016) nos programas de melhoramento
de plantas, o estudo das relagdes lineares entre os caracteres (correlagdes)
fornece possibilidades de resultados importantes através da selecao indireta,
pois, quando feita sele¢ao num caractere x, a qual se conhece a correlagéao sobre
o caractere y, permite predizer o ganho genético para diferentes caracteres,

possibilitando alcangar progressos mais rapidos pela selegdo indireta

Trabalhos estudando as correlagbes entre caracteres de arroz em
germoplasmas fixos foram descritos por diferentes autores recentemente,
MISTURA (2008) avaliou as correlacbes de seis caracteres de pléntula em 67
genotipos de arroz da subespécie indica, 97 gendtipos de japonica temperado e
38 gendtipos de japonica tropical, pertencentes ao germoplasma da EMBRAPA
Clima Temperado em Pelotas-RS. Outro trabalho descreveu as correlagdes de
sete caracteres agrondmicos entre 25 cultivares disponibilizadas para cultivo em
Minas Gerais entre os anos de 1950 e 2001 (CARGNIN et al., 2020). Em estudo
recente, as correlagdes entre 12 caracteres de qualidade de grao foram obtidas
com base na andlise de 23 cultivares utilizadas no Rio Grande do Sul
(FACCHINELLO et a., 2023).

2.6. Descrigao dos genétipos utilizados no cruzamento

A cultivar BR-IRGA 409 é descrita como padrao de referéncia para qualidade
de grdos em arroz no Brasil. Por outro lado, a cultivar BR-IRGA 410 que, embora,
tenha origem no mesmo grupo genético, ndo tem o mesmo padrao de qualidade
de graos, sendo assim, 0 cruzamento entre estes dois genotipos torna-se um
bom modelo genético para estudos de segregacao para qualidade de graos no

germoplasma brasileiro.

BR/IRGA 409 - Foi a primeira cultivar do tipo agronémico moderno de planta,
lancada em parceria pela Embrapa e IRGA no ano de 1979. Possui ciclo médio
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e destaca-se pela excelente qualidade de grédos e alta produtividade. As
principais limitagdes sdo as suscetibilidades & brusone e a toxidez por ferro. E
uma cultivar que possui alta abrasividade nas folhas e na casca e possui arista
de tamanho variavel em alguns gréos da extremidade da panicula (SOSBAI,
2018).

BR/IRGA 410 — Este gendtipo é uma linhagem vinda do CIAT-Colémbia, a qual
foi avaliada e liberada para o cultivo em 1980, sendo ela uma das precursoras
do aumento de produtividade no Rio Grande do Sul. S&o caracteristicas desta
cultivar a alto indice de afilhamento e a mediana tolerancia aos danos por frio na
fase da reproducédo (TERRES et al., 2004; SOSBAI, 2018). Também € uma
cultivar do tipo moderno de planta e com ciclo médio. Destaca-se pelo alto
potencial de produtividade de gréos e boa adaptacdo a todas as regides
orizicolas do estado do Rio Grande do Sul. As principais limitacdes sdo as
suscetibilidades a brusone e a toxidez por excesso de ferro soltvel no solo, alto
indice de centro branco nos grdos e baixo rendimento de graos inteiros,

notadamente quando a colheita é realizada tardiamente (SOSBAI, 2020).

2.7 Objetivo

O objetivo deste estudo foi identificar os padrdes de distribuicdo na
segregacao, estimar a herdabilidade e as correla¢gdes fenotipicas dos caracteres
de importancia agronémica para familias segregantes, oriundas do cruzamento
BR-IRGA 409 x BR-IRGA 410.
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3. Material e Métodos

3.1 Obtencao das familias segregantes

Os cruzamentos entre as cultivares BR-IRGA 409 x BR-IRGA 410 bem como
o seu cruzamento reciproco BR-IRGA 410 x BR-IRGA 409 foram obtidos no
verao de 2018 em colaboragdo com o programa de melhoramento de arroz da

Embrapa -Clima Temperado (Estagao Experimental Terras Baixas) em Pelotas-
RS.

3.2 Avancgo de geragoes

Na primavera-verdo de 2018-2019 foi realizada o cruzamento das
cultivares, BR- IRGA 409 e BR- IRGA 410 em casa de vegetacdo na Embrapa.

Na safra 2019-2020 foi realizada a semeadura de sementes F1 e
obtencdo sementes F2, que posteriormente, na primavera-verdo 2020-2021
plantas F2 foram selecionadas e colhidas separadamente, produzindo sementes
F3.

Na safra de 2021-2022 as sementes F3 foram semeadas separadamente
em linha (analisadas familias F3 - experimento 1) e de cada uma destas linhas
foram selecionadas e colhidas, separadamente, quatro plantas (gerando familias
F4).

As sementes das F4 foram semeadas em linha na safra 2022-2023
(analisadas familias F4 - experimento 2) e de cada uma destas linhas foram

selecionadas e colhidas, separadamente, cinco plantas (gerando familias F5).
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3.3 Experimento 1

3.3.1 Delineamento experimental

O experimento foi semeado no dia 11/11/2021 em delineamento de Blocos
Aumentados de Federer. Cada familia F3 foi semeada numa linha de 1 metro
(aproximadamente 60 plantas). As 246 familias foram distribuidas
aleatoriamente em quatro blocos. Em cada bloco foram semeadas trés linhas de
cada uma das duas testemunhas (BR-IRGA 409; BR-IRGA 410).

Para a fenotipagem, na data da avaliagdo da estatura (apos do
florescimento), dentro de cada linha (parcela representando uma familia) foram
marcadas aleatoriamente quatro plantas, fixando assim estes individuos para
todas as analises executadas posteriormente. Na época da colheita, cada um
destes individuos foi colhido separadamente armazenados em pacotes para as

analises posteriores, no laboratério:

3.3.2 Variaveis analisadas na pré-colheita

Nudmero de afilhos (na)

O numero de afilhos foi obtido pela contagem dos afilhos de cada uma

das quatro plantas marcadas, separadamente.

Altura da planta (ap)

Apos a floragao foi feita a medigéo de altura das plantas, utilizando régua

graduada em cm, medindo da base até a ponta da panicula.

Numero de paniculas (np)

Quando as plantas marcadas estavam com as paniculas visualmente

presentes, foi feita a contagem do numero de paniculas por planta.
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3.3.3 Variaveis analisadas na p6s-colheita

Quando as plantas estavam (visualmente) maduras elas foram colhidas
integralmente e acondicionadas separadamente em pacotes de papel e secas

em secador com ventilagao por cinco dias a 30°C na Embrapa Clima Temperado.

Para a avaliagdo dos componentes de rendimento, de cada pacote
(planta) foi selecionada a maior panicula. Estas foram consideradas como

panicula principal e utilizadas para as demais avaliagdes.

Comprimento da maior panicula (cmp)

O tamanho da panicula foi medido utilizando régua graduada em cm.

Peso de graos da maior panicula (pmp)

Os graos de cada panicula foram trilhados manualmente e pesados em

balanga analitica, sendo os valores expressos em gramas.

3.3.4 Analise estatistica

Para cada variavel foi calculada a média de cada familia, sendo assim,
cada familia segregante foi avaliada com um unico valor obtido pela média das
quatro plantas avaliadas separadamente. Para os genitores foram obtidas doze
meédias, oriundas das quatro plantas avaliadas separadamente dentro das doze

linhas de cada gendtipo.

3.3.4.1 Analise descritiva

Para analise descritiva de cada variavel, foram utilizados histogramas e
distribuicdo normal obtidos pelo procedimento proc univariate. Todas as analises
foram obtidas utilizando o SAS Academics on Demand.
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3.3.4.2 Estimativas de herdabilidade

As estimativas de herdabilidade no sentido amplo para cada variavel foram
obtidas conforme modelo de tratamento regulares e nao regulares COSME,
(2006). Para esta analise sdo necessarias duas ANOVAS diferentes. Na primeira
utilizou-se somente dados das familias segregantes (sem repeticbes) para
obtencao de estimativas de Quadrado médio entre familias de cada variavel. Na
segunda analise, foram utilizados os dados dos genitores (com repeticdes),
gerando as estimativas de Quadrado médio dos genitores e da variagao de
ambiente, conforme mostrado na Tabela 1. As analises foram feitas no

procedimento proc gim do SAS versdo Academics On demand.

Tabela 1. Modelo de tabela de ANOVA para estimativas de Herdabilidade.

Fonte de variacao GL SQ QM
Familias GLFamilias SQFamilias QMFamilias
Genitores GLagenitores SQgenitores QMagenitores
Ambiente GLAmbiente SQambiente QMambiente

GL: graus de liberdade; SQ: soma de quadrados; QM: quadrado médio

Com base na tabela 1, contendo dados unificados das duas Anovas para
cada variavel, foram estimados:

Variancia de ambiente:

'Sg = QM4 mbiente

82= Variancia de ambiente

QM= Quadrado Médio

Variancia Fenotipica entre Familias:
E‘% = QMzamilias

83= Variancia Fenotipica
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Variancia Genética entre Familias:
t=53- 8
5z = Variancia Genética
Herdabilidade sentido amplo:

,_ &
. 82

8L+ ==

H? = Herdabilidade sentido amplo
R= residuo ou erro

Coeficiente de variagao Genético:

"

CVOhe = =——

Familiazs

Y- Média das familias
CVes, = Coeficiente de variagdo Genético

Coeficiente de variagdo Ambiente:

-

CVh, = =

Familias

CVoy, = Coeficiente de variagdo Ambiente

3.3.4.3 Analise de variancia e identificacao de segregantes transgressivos

Identificagao do tipo de distribuicao das variaveis

Para a identificar se uma variavel teve distribuicdo normal foi utilizado o
procedimento proc univariate com teste de Shapiro Wilk e aquelas variaveis que

apresentaram valor de P superiores a 0.05 foram consideradas com distribuicao
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normal. As variaveis que ndo apresentaram distribuicdo normal foram
submetidas ao procedimento proc severity, para identificar o tipo de distribuicdo
dos dados (exponencial, gama, inversa de gauss ou log normal). As analises

foram feitas no SAS Academics On demand.

3.3.4.4 Analise de variancia e médias

Para verificar se existiram diferengas significativas de cada variavel entre
as familias foi utilizado o procedimento proc glimmix (generalized linear mixed
models) com parametro method=Laplace para obtencado das estimativas de
Maxima Verossimilhanca (Maximum Likelihood). Para identificar os segregantes
transgressivos, as familias foram comparadas com o genitor “BR-IRGA 409"
através do teste de Dunnett. As anadlises foram feitas no SAS Academics On

demand.
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3.4 Experimento 2

3.4.1 Delineamento experimental

O experimento foi semeado no dia 11/11/2022 em delineamento de Blocos
Aumentados de Federer, onde cada familia F4 foi semeada numa linha de 1
metro (aproximadamente 60 plantas). As 421 familias foram distribuidas
aleatoriamente em quatro blocos. Dentro dos blocos, a cada 20 linhas das
familias segregantes foram semeadas linhas das testemunhas BR-IRGA 409 e
BR-IRGA 410.

Para a fenotipagem, na data da avaliacdo da estatura (apdés do
florescimento), dentro de cada linha (parcela representando uma familia) foram
marcadas aleatoriamente cinco plantas, fixando assim estes individuos para
todas as analises executadas posteriormente. Na época da colheita, cada um
destes individuos foi colhido separadamente armazenados em pacotes para as

analises posteriores, no laboratério:

3.4.2 Variaveis analisadas na pré-colheita

Altura da planta (ap)

Apos a floragao foi feita a medigao de altura das plantas, utilizando régua

graduada em cm, medindo da base até a ponta da panicula.
Dias para floragao (dflor)
Quando cerca de metade das plantas de uma familia (linha) apresentaram

flores foi apontada a data de floragdo. Para as analises estatistica foi calculado

0 numero de dias entre a semeadura e a floracao.
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Numero de paniculas (np)

Quando as plantas marcadas estavam com as paniculas visualmente

presentes, foi feita a contagem do numero de paniculas por planta.

3.4.3 Variaveis analisadas na pés-colheita

Quando as plantas estavam (visualmente) maduras elas foram colhidas
integralmente e acondicionadas separadamente em pacotes de papel e secas
em secador com ventilacado por cinco dias a 30°C na Terras Baixas da Embrapa

Clima Temperado.

Para a avaliagdo dos componentes de rendimento, de cada pacote
(planta) foi selecionada a maior panicula. Estas foram consideradas como
panicula principal e utilizadas para as demais avaliagdes.

Comprimento da maior panicula principal (cmp)

No laboratério, cada pacote contendo todas as paniculas de cada planta

foi aberto e dentro destes, a maior panicula foi separada e utilizada para as

demais analises.

O comprimento da maior panicula foi obtido utilizando régua graduada em

cm.

Peso de graos da maior panicula (pmp)

A maior panicula de cada planta fora trilhada manualmente e os graos

pesados em balanga analitica, sendo os valores expressos em gramas.

Numero de graos cheios da maior panicula (ngc)

O numero de graos cheios foi obtido através da contagem manual do

numero de graos cheios.
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Numero de espiguetas estéreis da maior panicula (ngv)

O numero de gréos vazios foi obtido através da contagem manual do

numero de graos vazios ou espiguetos estéreis.

Porcentagem do numero de espiguetas estéreis da maior panicula (%ngc)

A porcentagem foi obtida através do calculo: %ngc = ngv / (ngv + ngc).
Para a analise estatistica esses valores foram transformados utilizando a

férmula: arcoseno [raiz quadrada (%ngv)].

3.4.4-Analise estatistica

O coeficiente de correlagao de Pearson foi calculado para cada caractere
em relacédo aos demais, através do procedimento “proc corr”. Para aqueles pares
de variaveis com correlacao significativa (P < 0,05) adicionalmente foram obtidos
graficos de regressao linear simples, utilizando o “-proc reg-". Todas as analises

foram feitas utilizando o programa SAS Ondemand Academics.
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4. Resultados e discussao

4.1- Experimento 1

4.1.1 Andlise descritiva

A analise grafica possibilitou visualizar o padrdo de segregagao através
da distribuicdo dos dados fenotipicos. Para cada variavel é possivel identificar o
numero de classes formadas para as familias segregantes e para os genitores
BR-IRGA 409 e BR-IRGA 410.

Para o carater numero de afilhos (NA) por planta as distribuigdes indicam
que os genitores tiveram valores parecidos, variando entre as classes 9 e 18,
enquanto as familias apresentaram apenas duas classes segregantes com
menor € maior numero de afilhos (Figura 1). Estes resultados concordam com
aqueles descritos por AKINWALE et al. (2011), que avaliaram 20 gendétipos de

arroz e obtiveram média de 10,89 afilhos por plantas.
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Figura 1. Histograma e distribuigdo normal para caractere numero de afilhos (NA) na populagéo
de familias segregantes e seus genitores BR-IRGA 409 e BR-IRGA 410.
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O carater altura de planta teve variagao nas distribuicdes, que indicam
que o genitor BR-IRGA 409, de maneira geral, tem menor estatura em relagéo
ao BR-IRGA 410. Também € possivel verificar que, embora grande parte das
familias tenham altura parecidas com os genitores, alguns individuos foram

menores, variando entre as classes com 42 e 72 cm (Figura 2).

Em cruzamentos entre os gendtipos de arroz (O. sativa), a cultivar BRS
Queréncia (O. sativa sp. indica), de ciclo precoce, é constituida por plantas do
tipo “moderno-americano”, de folhas e graos lisos com boa tolerancia a doencas,
e Nippobare (O. sativa sp. japonica) foram encontradas classes variando entre
60 e 135 cm (SILVA, 2016), enquanto para o cruzamento entre 'Epagri 108'
(indica) x 'IRAT 122" (japonica) foram encontrados valores entre 79 e 177 cm com

diferengas entre anos e locais (SILVA et al., 2022).

Para gendtipos fixos, STRECK et al. (2017) caracterizou 92 acessos do
germoplasma da Embrapa e obteve média de 92,22 cm e BUENO (2010)
encontrou valores entre 29,28 e 168,41 cm com variagdes entre diferentes locais

do Brasil.
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Figura 2. Histograma e distribuicdo normal para caractere altura de plantas (AP) na populagéo
de familias segregantes e seus genitores BR-IRGA 409 e BR-IRGA 410.

O grafico com distribuicbes do numero de paniculas por planta (np)
indicou que de maneira geral este carater tem pouca segregagado, sendo

identificada somente uma classe superior e uma inferior aos genitores (Figura3).

SILVA (2016) encontrou valores entre 8 e 28 (np) com maior tendéncia de
segregantes superiores aos genitores. Em cruzamento entre gendétipos japonica
foram identificados segregantes que variaram entre 8,17 e 16,25 (np) em cm JIA
et al., (2019).
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Figura 3. Histograma e distribuicdo normal para caractere nimero de paniculas (NP) por planta
na populacao de familias segregantes e seus genitores BR-IRGA 409 e BR-IRGA 410.

A distribuicdo dos dados de comprimento da panicula principal (CP)
indicou que nao ocorreram segregantes superiores aos genitores, mas tiveram
segregantes inferiores aos genitores, entretanto, ocorreram varias classes

fenotipicas com menor comprimento da panicula principal (Figura 4).

SILVA (2016) identificou tendéncia de segregantes com menor
comprimento da panicula principal (CP), com valores entre 15 e 29 cm e num
cruzamento entre gendtipos japonica valores muito parecidos (16,02 e 26,73 cm)
foram identificados por JIA et al. (2019).
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Figura 4. Histograma e distribuicdo normal para caractere comprimento da panicula (CP)

principal na populagéo de familias segregantes e seus genitores BR-IRGA 409 e BR-IRGA 410.

Para o caractere peso de graos da panicula principal, foi identificada

somente uma classe com fenoétipo superior aos genitores, por esta razao tem

segregantes inferiores aos genitores (Figura 5).

SILVA (2016) encontrou valores de massa de graos por planta entre 12 e

72 g sendo que a maioria dos segregantes apresentaram valores inferiores aos

genitores.

Para um conjunto de cultivares desenvolvidas no Brasil entre 1972 e 2016,
a média de massa de 1000 graos resultou 29,62 g (STRECK, 2017).
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Figura 5. Histograma e distribuicdo normal para caractere peso de graos da panicula (PG)
principal na populagéo de familias segregantes e seus genitores BR-IRGA 409 e BR-IRGA 410.

4.1.2 Estimativas de herdabilidade

Existem diferentes modelos que possibilitam fazer estimativas da
herdabilidade em diferentes delineamentos experimentais e em diferentes
delineamentos genéticos. Neste trabalho foi utilizado um modelo no qual a
variancia fenotipica dos segregantes é obtida pela analise de variancia (ANOVA)
em delineamento de Blocos Aumentados de Federer, sem repeticdbes das
familias avaliadas. Para obtencao de valores de variacdo do ambiente (residuo
ou erro da ANOVA) os genitores foram distribuidos dentro de cada bloco,
possibilitando assim estimar o valor da varidncia de ambiente, conforme

mostrado na Tabela 2.
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Tabela 2. Valores de Quadrado Médio oriundos da Anova para diferentes caracteres nas
familias e genitores.

F.V. NA AP NP CP PG
Familias 17,86 144,45 18,72 10,48 87,29
Genitores 14,86 316,66 28,18 13,05 236,57
Ambiente 11,93 32,27 11,96 0,98 57,10

* niUmero de repeticbes (média) para cada genitor = 12

F.V: fonte de variagcao, NA: numeros de afilhos, AP: altura por planta, CP: comprimento
da panicula principal, NP: nimero de panicula por planta, PG: peso de graos da panicula

principal.

Nuamero de afilhos

A herdabilidade para numero de afilhos em arroz € muito variavel,
dependendo dos gendtipos utilizados nos cruzamentos. AKINWALE et al. (2011)
encontrou valores de herdabilidade no sentido amplo de 19,2% com coeficientes
de variagédo genética (CV genética) de 5,95% e coeficientes de variagéo
fenotipica (CV fenotipica) de 13,71%. Demais autores encontraram valores entre
19,2 e 75,20% (CV fenotipica) e entre 5,95 e 15,25% (GOVINTHARAJ et al.,
2018; NITHYA et al., 2020). Estes valores sao proximos aos resultados obtidos
neste trabalho, com herdabilidade em sentido amplo (H? ) de 85% e CV
genotipico de 17.72% (Tabela 3).

O numero de afilhos no arroz € uma das principais caracteristicas que
determina a arquitetura da planta, pois um numero excessivo causa aumento de
afilhos improdutivos e redugao da area foliar, resultando em perda na eficiéncia

fotossintética por sombreamento (ZHAO et al., 2020).

Muito genes associados a mudangas no meristema axial alteram o
afilhamento, sendo os genes que mais afetam o afilhamento sdo: LAX PANICLE1
(LAX1) e MONOCULM1 (MOC1) e TEOSINTE BRANCHED1 (OsTB1),
codificadores de fatores de transcricdo (ZHAO et al., 2020, ISHIZAKI et al.,
2023).
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Altura da planta

A alta herdabilidade estimada para altura de plantas foi de 97,66% com
CV genotipico de 12,32% (Tabela 3), indicando que n&o existem diferencas entre

0s genitores para esse carater, pois houve pouca segregacao.

Valores de herdabilidade no sentido amplo (H? ) entre 56,8 e 87,1 cm para
populagdes segregantes testadas em dois locais e dois anos e com valores de
CV genotipico e coeficientes de variagdo de ambiente (CV ambiente) de 6,14 e
7,24 respectivamente, foram descritos por SANTOS et al., (2001). SILVA et al.,
(2020) avaliou 245 RILs (F7) oriundas do cruzamento entre 'Epagri 108' (indica)
x 'IRAT 122' (japonica) em trés locais e trés anos e encontrou valores de
herdabilidade no sentido amplo entre 57 e 94% com CV entre 5,34 e 13,94%.
Demais estudos encontraram valores entre 57 e 95% com valores de CV
genotipico entre 3,18 e 12,59% e CV% entre 3,15 e 13,53% (AKINWALE et al.,
2011, NITHYA et al., 2020) (KANOTE et al., 2016, GOVINTHARAJ, et al., 2018).

A altura de planta em arroz € uma caracteristica quantitativa, controlada
por muitos genes distribuidos por todos os cromossomos QTLs. Em estudo
recente desenvolvido por ZENG et al. (2019) foram detectados 53 QTLs para

essa caracteristica.

De maneira geral, caracteristicas controladas por muitos QTLs
apresentam baixa herdabilidade, em cruzamentos contrastantes. O resultado de
alta herdabilidade obtido neste estudo pode ser explicado pelo alto nivel de
parentesco entre os genitores, que possivelmente possuem alelos parecidos

para muitos locos de importancia agronémica.

Numero de paniculas por planta

Valores de herdabilidade no sentido amplo entre 16 e 63% para numero
de panicula por planta, sdo descritos por AKINWALE et al., (2011) e H? de
64,40% com CV genotipico de 11,63% por KONATE et al., (2016). Conforme

mostrado na Tabela 3, os resultados obtidos neste trabalho foram superiores,
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com H? de 87,06%. Isso possivelmente tenha ocorrido devido a baixa

segregacao em resposta a base genética muito préxima entre os genitores.

O numero de paniculas por planta € uma caracteristica controlada por
muitos genes e mantem relagcdo com o numero de afilhos. De maneira geral este
carater é controlado pelos fitohormbnios com o as auxinas, giberelinas,
citocininas, acido abscisico (ABA), etileno e pelo fator de transcricdo LAX
PANICLE (LAX). Além disso, outro fator de transcricdo OsTB71 (TEOSINTE
BRANCHED1), que também controla numero de afilhos, tem efeitos de aumentar

ou reduzir numero e tamanho de paniculas (ISHIZAKI et al., 2023).

Comprimento da panicula principal

Para comprimento da panicula principal um baixo CV genotipico (12,93%)
e alta herdabilidade (99,15%) foram observados (Tabela 3). Na literatura valores
de H? entre 32,59 e 91% acompanhados de CVg entre 4,65 e 17% foram
descritos por AKINWALE et al., (2011).

O tamanho de paniculas € uma caracteristica agrondmica muito
importante, pois juntamente com o numero de espiguetas e peso de graos
alteram diretamente o potencial de rendimento do genétipo. Atualmente poucos
genes associados a este caractere foram identificados (GS3, GS5, GW2, GW5,
GWS8, Gn1, GL3 e GIF1), embora seja de heranga quantitativa é fortemente
controlada por poucos QTLs (LIU et al., 2016).

Peso de graos da panicula principal

O peso de graos da panicula principal apesar de mostrar CVg elevado
(21,48%) resultou em bom indice de herdabilidade (86,38%). O resultado obtido
neste estudo é de dificil comparagdo com demais trabalhos da literatura, pois de
maneira geral os trabalhos utilizam “peso de 1000 graos” para estimar este

componente do rendimento.
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Segundo AKINWALE et al., (2011) a herdabilidade no sentido amplo para
“peso de 1000 gréos” é de 21,7% com CVg de 5,52%, H? entre 74 e 85% para
peso de 100 graos (SILVA et al., 2022).

O peso de graos desempenha um papel crucial no rendimento do arroz,
sendo determinado pela interagdo entre o comprimento, largura e espessura do
grao. Até o momento, aproximadamente 500 QTLs foram identificados em
cruzamentos, associados ao controle desse atributo. No entanto, observa-se
uma variagado no numero QTLs, dependendo do grupo de gendtipo utilizado nos
cruzamentos, com um menor numero de QTLs, com maior efeito em genitores

que apresentam elevado parentesco (ZHANG et al., 2020).

Tabela 3. Resultados dos parametros genéticos para as diferentes variaveis

Parametro NA AP NP CP PG
Viamilias 17,86 144,44 18,72 10,48 87,29
V Ambiente 11,96 32,27 11,96 0,98 57,10
VGentica 592 11217 6,72 9,49 30,18
H? 85,64% 97,66% 87,06% 99,15% 86,38%

CVdfamiias%  17,72% 12,32% 19,15% 12,93% 21,48%
CVefamiias%  25,14%  6,10% 25,58% 4,16% 29,54%
CVegenitores% 25,86%  6,20% 24,62% 3,00% 29,14%

NA: numeros de afilhos AP: altura por planta, CP: comprimento da panicula principal,

NP: niumero de panicula por planta, PG: peso de graos da panicula principal.

4.1.3 Analise de variancia e identificagao de segregantes transgressivos

Identificagao do tipo de distribuicao das variaveis

As analises dos tipos de distribuicdes dos dados fenotipicos indicaram
que somente o carater PG (peso de graos da maior panicula) teve distribuigcao
normal enquanto as demais (numero de afilhos por planta, altura de planta,
numero de paniculas e comprimento da panicula principal) tiveram distribuicao

gamma, conforme mostrado nas Figuras 6, 7, 8, 9 e 10 e Tabela 4.
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Figura 7. Visualizacao das distribuigcdes testadas para variavel Altura de planta.
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Figura 10. Visualizagdo das distribuigdes testadas para variavel peso de graos da panicula

principal.

Tabela 4. Resumo das distribuicdes selecionadas para as diferentes variaveis.

Distribui¢cdo NA AP NP CP PG

Normal X

Gamma X X X X
Exponencial
Inv.Gauss

LogNormal

NA: numero de afilhos, AP: altura por planta, NP: nUmero de panicula por planta, CP:

comprimento de panicula principal, PG: peso graos de panicula principal.

Analise de variancia e médias

A andlise de Variancia (ANOVA) é amplamente utilizada em experimentos
de agricultura e melhoramento de plantas. Umas das exigéncias dessa técnica
€ que a variavel a ser estudada tenha a distribuicdo normal dos seus residuos.
Frequentemente esta exigéncia ndo pode ser atendida, sendo necessaria a

transformacao da variavel até que esta atenda esta pressuposicao.
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Recentemente foram criados modelos conhecidos como Generalized
Linear Mixed Models (GLMMs) que possibilitam a analise de quaisquer dados
que nao atendam essa exigéncia da ANOVA e que os dados atendam o padréo
de algum tipo de distribuicdo exponencial conhecida (Gamma, Poisson,

Binomial, LogNormal, Inversa de Gauss etc.).

Neste sentido, excluindo a variavel peso de graos da maior panicula que
teve distribuicdo normal (tabela 4) as demais foram analisadas utilizando um

modelo GLMM implementado no procedimento proc glimmix do SAS.

Todas as variaveis tiveram diferenga significativa pelo teste F, conforme

mostrado na tabela 5.

Tabela 5. Resumo da analise de variacao das diferentes variaveis.

F.V. NA AP NP CP PG
Familias 0,0001 0,0001 0,0001 0,0001 0,0001

F.V: fonte variagao, AP: altura por planta, CP: comprimento da panicula principal, NA:
numeros de afilhos, NP: nimero de panicula por planta, PG: peso de graos da panicula

principal.

Com base no teste de Dunnett, utilizando o genitor BR-IRGA 409 como
testemunha, foram identificadas as quantidades de familias superiores ou
inferiores para cada variavel (Tabela 6). De maneira geral os caracteres de
importancia agronémica desejaveis em individuos superiores aos genitores
(numero de afilhos e comprimento de panicula) tiveram uma boa porcentagem
de individuos (19 e 24%), entretanto, os caracteres numero de paniculas por
planta e peso de graos tiveram poucos individuos superiores (7 € 4%) (Tabela
6). Para o caractere altura de planta, com foco da sele¢cdo em individuos
inferiores, o cruzamento também foi bom, com 20% de plantas menores que o

genitor (Tabela 6).
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Tabela 6. Resumo da quantidade e porcentagem de familias superiores ou inferiores ao genitor
BR- IRGA 409, identificadas pelo teste de Dunnett.

NA AP NP CP PG
Superiores 46 52 17 60 11
% 19% 21% 7% 24% 4%
Inferiores 25 50 69 48 64
% 10% 20% 28% 19% 26%

AP: altura por planta, CP: comprimento da panicula principal, NA: numeros de afilhos,

NP: niumero de panicula por planta, PG: peso de grdos da panicula principal.
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4.2 Experimento 2

4.2.1 Correlagoes e regressoes

Para o melhorista o conhecimento das correlagdes entre variaveis é de
grande importancia, pois algumas dessas correlagdes, podem indicar
segregacao mutua positiva ou negativa na expressao de certos caracteres,

influenciando no processo de selegao do melhoramento vegetal.

Os coeficientes de correlagdo sdo apresentados na Tabela 7 para os
caracteres analisados. A maioria das associagdes foram significativas em no
minimo 0.05 de probabilidade, entretanto, de maneira geral, a maioria das
correlagdes apresentaram valores baixos, conforme descrito CARVALHO et al.,
(2004).

Tabela 7. Estimativas dos coeficientes de correlacdo linear de Pearson entre os caracteres altura
de planta, dias para floragao (dflor), niumero de paniculas (np), comprimento da maior panicula
(cmp), peso da maior panicula (pmp), nimero de gréos cheios (ngc), niumero de gréos vazios
(ngv) e porcentagem de numero de graos cheios (%ngc).

altura  dflor np cmp pmp ngc ngv %ngc
altura 1.00 -0.17 0.15 0.36 0.28 0.23 0.13 ns
dflor 1.00 ns -0.10 ns ns 0.06 0.06
np 1.00 0.35 0.36 0.36 0.12 ns
cmp 1.00 0.54 0.51 0.09 0.14
pmp 1.00 0.92 ns 0.38
ngc 1.00 ns 0.47
ngv 1.00 -0.85
%ngc 1.00

Para melhor compreensédo dos fenbmenos, em conjunto com os
resultados das correlagbes entre os pares de variaveis, também ¢é possivel
verificar a dispersao dos dados na forma de graficos de regressao linear simples,
onde sdo mostrados o valor do intercepto de cada variavel y e o grau de aumento

ou reducio dessa em fungao da variavel x.

A associagao entre a altura de planta e dias da floragao (dflor), apesar de

apresentar baixa magnitude, indicou uma tendéncia negativa de -0,17 na
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correlagdo entre essas duas variaveis (Tabela 7). Conforme mostrado na
regressao linear (Figura 11), embora bastante pequena, a redugdo no porte dos

gendtipos tem impacto no aumento do ciclo do mesmo individuo.

Avaliando germoplasma cultivado desde a década de 50 em Minas
Gerais, CARGNIN et al., (2010) encontraram correlagédo positiva de 0,92 entre
altura de plantas e dias para floragdo. SILVA (2020) analisou RILs oriundas do
cruzamento entre os gendtipos BRS Queréncia e Nipponbare e encontrou
correlagao de 0,19 entre altura de plantas e dias para floragdo. TERRA et al.,
(2017) analisou 86 genotipos utilizados no estado de Tocantins e encontrou
correlacdo de 0,76 entre altura de plantas e dias para floragcdo. Em outros
estudos realizados em outros paises, AKINWALE et al.,, (2011) encontrou
correlagao de -0,49 entre altura e dias para a floragdo em 20 gendtipos de arroz
no International Institute of Tropical Agriculture (Nigeria). Estudando 22 gendtipos
do IRRI foi encontrada correlacédo de -0,008 entre dias para floracéo e altura de
plantas (SALEH et al., 2020). Para ABREU et al., (2016), ATSEDEMARIYAM
(2018), THUY et al., (2023), BATHI et al., (2015) e SRIJAN et a., (2016) os
valores encontrados foram de -0,51, -0,15, 0,12, 0.08 e 0,24, respectivamente,

para a correlagao entre altura e dias para floragao.

R2ajustado = 0.026791 Intercept = 102.63 Slope =-0.16669 P = 1.654e-09
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Figura 11. Regressao linear simples entre os caracteres altura de plantas e dias da floragao.
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A altura de planta e o numero de paniculas (np) mostrou uma tendencia
positiva (r = 0,15) de associagao (Tabela 7), indicando que, a selegao de
gendtipos com maiores paniculas resultara em genoétipos maios altos (Figura
12). Com base em gendtipos utilizados no Brasil, SILVA (2020) encontrou
associagao negativa (r= -0,086) entre altura e numero de paniculas por planta,
enquanto, ABREU et al., (2016) encontrou correlagdo de -0,23 entre essas

variaveis.

Outros valores variaram entre -0,44 (AKINWALE et al.,, 2011), -0,24
(SALEH et al., 2020), -0,15 (ATSEDEMARIYAM, 2018), 0,08 (BHATI et al., 2015)
e 0,10 (SRIJAN et a., 2016).

R2ajustado = 0.020346 Intercept = 86.568 Slope =0.10673 P = 1.5825e-07
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Figura 12. Regresséo linear simples entre os caracteres altura de plantas e dias da floragéo.

Um padrao de associagao importante foi encontrado entre altura de planta
e comprimento da maior panicula (pmp) com correlagdo de 0,36 (Tabela 7),
indicando grande tendéncia de redugdo no tamanho da panicula principal em
funcao da reducgao da estatura dos genétipos, conforme indicado na regressao
(Figura 13). SILVA (2020) encontrou correlacdo de 0,52 entre essas duas
variaveis em cruzamento entre BRS Queréncia e Nipponbare. Resultados de
correlagao positiva também foram publicados por KIRANMAYEE et al., (2018),
ATSEDEMARIYAM (2018), THUY et al., (2023) e BHATI et al., (2015) com
magnitudes de 0,28, 0,41, 0,45, 0,49, respectivamente. Contrariamente as
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correlagdes positivas, SALEH et al., (2020) e AKINWALE et al.,, (2011)

encontraram valores de correlagéo entre -0,25 e -0,50, respectivamente.

R2ajustado = 0.13055 Intercept = 61.298 Slope = 1.1017 P = 1.1067e-41
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Figura 13. Regresséo linear simples entre os caracteres altura de plantas e comprimento da
maior panicula.

Bem como aconteceu na correlagao e regressao entre as variaveis altura
de planta e comprimento da maior panicula (cmp), ha correlacéo de 0,28 entre
altura e peso total de graos da maior panicula (pmp) (Tabela 7), também indica

tendéncia de maior produtividade em plantas de maior estatura (Figura 14).

CARGNIN et al., (2020) encontraram correlagcdo positiva de 0,77-0,95
entre os caracteres altura de plantas e peso de graos. LOPES (2002) avaliando
uma populacéo de selegdo recorrente CNA1 no Rio Grande do Sul encontrou
correlagao de -0,53 entre estatura de plantas e rendimento de graos. De maneira
geral a correlagao destas duas variaveis foi positiva, assim como em outros
estudos como 0,15 (SILVA, 2020), 0,26 (KIRANMAYEE et al., 2018) e 0,44 entre

altura de plantas e rendimento de graos por planta (BHATI et al., 2015).
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R2ajustado = 0.078588 Intercept = 83.157 Slope =1.9107 P = 6.8925e-25
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Figura 14. Regressao linear simples entre os caracteres altura de plantas e peso total de gréaos
da maior panicula.

O incremento da estatura das plantas resulta em melhores reflete
positivamente nos valores médios do comprimento da maior panicula (cmp),
associado ao peso total de graos da maior panicula (pmp). Essa tendéncia pode
ser atribuida, em parte, a elevada correlagédo entre cmp e pmp (r = 0,54), como,
evidenciado na Figura 15. Notavelmente, as paniculas de maior dimensé&o
também apresentam os maiores pesos totais de graos. SILVA (2020) descreveu
correlagao de 0,17 entre comprimento de panicula e massa de 100 graos. BHATI
et al., (2015) encontrou correlagdo de 0,25 entre tamanho de panicula e
rendimento de graos e KIRANMAYEE et al., (2018) encontrou correlagao de 0,14

entre tamanho da panicula e peso da panicula.
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R2ajustado = 0.29468 Intercept = 21.25 Slope =1.2104 P = 8.094e-100
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Figura 15. Regresséo linear simples entre os caracteres comprimento da maior panicula (cmp)
e peso total de grdos da maior panicula (pmp).

A correlagdo entre altura de planta e numero de grédos cheios da maior
panicula (ngc), foi de 0,23 (Tabela 7). Embora de baixa magnitude, essa
associagao sugere que plantas mais altas podem contribuir para uma maior
produtividade, em fungao da linearidade entre os acréscimos nas duas variaveis
(Tabela 7 e Figura 16).

SILVA (2020) descreveu correlacdao de 0,13 entre altura de plantas e
numero de espiguetas férteis enquanto SRIJAN et a., (2016) encontrou
correlagdo de 0,22 entre altura e porcentagem de espiguetas férteis.
Contrariamente, KIRANMAYEE et al., (2018) encontrou correlagéo de -0,09 entre

altura de plantas e porcentagem de espigueta férteis.
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R2ajustado = 0.053592 Intercept = 84.147 Slope = 0.046343 P = 1.9527e-17
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Figura 16. Regresséo linear simples entre os caracteres altura de planta e nimero de gréaos
cheios na maior panicula (ngc).

A relagao identificada entre a altura e 0 niumero de graos cheios na maior
panicula (ngc) provavelmente se deve ao fato de que as plantas mais altas
apresentam paniculas de maior tamanho. Nestas plantas, a presenca de um
maior numero de graos, resulta em uma contagem de mais elevada de graos
cheios, como evidéncia pela correlagao significativa de 0,51 entre o comprimento
do maior numero de panicula (cmp) e o numero de gréos cheios (ngc), conforme
demostrado na tabela 7 e na Figura 17. Em estudos realizados por SRIJAN et

(2016) foi observada correlacdo de 0,07 entre tamanho de panicula e

porcentagem de espiguetas férteis.
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R2ajustado = 0.25634 Intercept = 21.532 Slope = 0.033097 P = 1.5976e-85
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Figura 17. Regresséo linear simples entre os caracteres comprimento da maior panicula (cmp)
e numero de graos cheios na maior panicula (ngc).

Pelo mesmo fato de que as planta mais altas apresentaram paniculas
maiores resultando num maior numero total de graos, possivelmente essa seja
a explicacdo da correlagao entre altura e espiguetas estéreis (ngv), com
correlagdo de 0,13 (Tabela 7 e Figura 18), pois em plantas com maior numero de
graos, essas também terdo maior numero de espiguetas estéreis. SRIJAN et a.,
(2016) encontrou correlagao de 0,22 entre altura de plantas e porcentagem de
espiguetas férteis. Correlagbes negativas de -0,22 e nulas foram encontradas
por CARGNIN et al., (2020) para as variaveis altura e numero e espiguetas

estéreis.
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R2ajustado = 0.01599 Intercept = 86.944 Slope = 0.052286 P = 2.9734e-06
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Figura 18. Regresséo linear simples entre os caracteres altura de planta e nimero de graos
vazios na maior panicula (ngv).

A correlacao de -0,10 entre dias para a floragao (dflor) e comprimento da
maior panicula (cmp) (Tabela 7), mostraram um padrdo de associagao
interessante para o melhoramento, pois, mesmo que de baixa magnitude, as
plantas com menor periodo entre a semeadura e o florescimento (ciclo) também

tem os maiores tamanhos de panicula principal (pmp) (Figura 19).

Resultados semelhantes a esses foram descritos por THUY et al., (2023)
em 55 genodtipos cultivados na india onde a correlaco foi de 0,01 entre dias para
floracao e comprimento da panicula e para BHATI et al., (2015) o valor foi de -
0,04. Ao contrario desses resultados, SILVA (2020) encontrou correlagao de 0,17,
KIRANMAYEE et al., (2018) de 0,33 e AKINWALE et al., (2011) de 0,38.
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R2ajustado = 0.0087774 Intercept = 93.66 Slope =-0.29583 P = 0.00041279
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Figura 19. Regresséo linear simples entre os caracteres dias para floragdo e comprimento da
maior panicula (cmp).

A variavel numero de paniculas por planta (np) apresentou valores de
correlacdo entre 0,35 e 0,36 em relacdo as variaveis comprimento da maior
panicula (cmp), peso da maior panicula (pmp) € numero de graos cheios (ngc) e
correlagdo de menor magnitude para o caractere numero de espiguetas estéreis
(ngv) (Tabela 7). A andlise dos resultados das regressdes entre np e as essas
variaveis (Figuras 20,21,22 e 23) indicam que este caractere é bastante
importante na selecao, pois, além de seu impacto per se nos componentes do
rendimento ela também reflete o fato de que, genétipos com maior numero de
paniculas por planta também resultam em gendtipos com panicula maiores

(cmp) e mais pesadas (pmp), bem como maior numero de graos cheios (ngc).

SRIJAN et a., (2016) encontrou correlagdo de 0,15 entre numero de
panicula e comprimento da panicula e 0,34 entre numero de panicula e
produtividade por planta. Por outro lado, SILVA (2020) descreveu que a
correlagao entre numero de paniculas e comprimento de paniculas de -0,18 e
THUY et al., (2023) encontraram magnitude ainda maior (r=-0,27) para a mesma

analise.
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R2ajustado = 0.12308 Intercept =-20.55 Slope = 1.4651 P = 6.1463e-39
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Figura 20. Regresséo linear simples entre os caracteres numero de paniculas (np) e
comprimento da maior panicula (cmp).

R2ajustado = 0.12581 Intercept = 6.5838 Slope = 3.3085 P = 2.4059e-39
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Figura 21. Regresséo linear simples entre os caracteres niumero de paniculas (np) e peso total
de gréos da maior panicula (pmp).



R2ajustado = 0.12773 Intercept = 6.6907 Slope = 0.097691 P = 3.3965e-40
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Figura 22. Regresséo linear simples entre os caracteres numero de paniculas (np) e nimero
de graos cheios da maior panicula (ngc).

R2ajustado = 0.014746 Intercept = 13.58 Slope = 0.068378 P = 7.5968e-06
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Figura 23. Regresséo linear simples entre os caracteres numero de paniculas (np) e numero
de grdos vazios da maior panicula (ngv).
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O peso da maior panicula (pmp) neste cruzamento manteve correlagao

positiva quase que perfeita com o numero de grdaos cheios (ngc) (r=0,92),

indicando que, neste caso, quanto maior o nimero de graos cheios maior foi o

peso da panicula (Tabela 7 e Figura 24). A variavel também teve associagao

positiva (r=0,38) com a porcentagem de graos cheios (pgcheio) (Figura 25).
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R2ajustado = 0.84765 Intercept = 0.25126 Slope = 0.027128 P=0
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Figura 24. Regresséo linear simples entre os caracteres peso da maior panicula (pmp) e
numero de graos cheios da maior panicula (ngc).

R2ajustado = 0.14527 Intercept = 0.034703 Slope =2.3789 P = 5.1675e-46
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Figura 25. Regresséo linear simples entre os caracteres peso da maior panicula (pmp) e
porcentagem do numero de graos cheios (phcheios).

O numero de graos cheios da maior panicula (ngc) manteve correlagéo
positiva intermediaria (0,47) com a variavel porcentagem de gréos cheios
(pgcheios) (Tabela 7 e Figura 26)
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R2ajustado = 0.22377 Intercept =-20.993 Slope = 99.44 P = 1.8907e-73
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Figura 26. Regresséo linear simples entre os caracteres numero de grdos cheios (ngc) e
porcentagem do numero de graos cheios (phcheiot).

O numero de graos vazios da maior panicula (ngv) manteve correlagao
negativa de grande magnitude (-0,85) com a variavel porcentagem de graos

cheios (pgcheios) (Tabela 7 e Figura 27), conforme esperado.

R2ajustado = 0.72506 Intercept = 120.73 Slope =-87.916 P=0
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Figura 27. Regresséo linear simples entre os caracteres numero de gréos vazios da maior
panicula (ngv) e porcentagem do numero de graos cheios (phcheiot).

As demais correlagbes apresentaram magnitudes muito pequenas,

indicando auséncia de associa¢des importantes para serem consideradas no
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processo de melhoramento, sendo elas: dflor vs. ngv, cmp vs. ngv, cmp vs.

phcheiot (Tabela 7 e figuras 28, 29 e 30).

R2ajustado = 0.0022927 Intercept = 85.866 Slope = 0.022225 P =0.046366
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Figura 28. Regresséo linear simples entre os caracteres dias para floragéo (dflor) e niumero de
graos vazios na maior panicula (ngv).

R2ajustado = 0.0081119 Intercept = 24.137 Slope = 0.012512 P = 0.00068305
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Figura 29. Regresséo linear simples entre os caracteres comprimento da maior panicula (cmp)
e numero de graos vazios na maior panicula (ngv).
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Figura 30. Regresséo linear simples entre os caracteres comprimento da maior panicula (cmp)

e porcentagem do numero de graos cheios (phcheiot).
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5 Conclusoes

Os resultados do experimento 1 indicam que, utilizando o cruzamento
entre dois gendtipos com grande importancia na cadeia do arroz, embora com
grande grau de parentesco, podem gerar segregantes transgressivos para
alguns dos caracteres avaliados, possibilitando novas seleces.

As informacdes visuais obtidas utilizando as distribuicbes das variaveis
permitiram entender o padrédo da segregacdo de cada carater.

Estimativas de herdabilidade concordam com os valores citados na
literatura e que o cruzamento avaliado resulta em uma alta taxa de controle
genético para caracteres avaliados.

A utilizacédo de novos métodos (GLMM) auxilia na avaliacdo de dados com
diferentes padrbes nas curvas de distribuigdo.

Os resultados mais importantes obtidos no experimento 2 indicam que, o
caractere numero de paniculas (np) mantem correlacédo positiva de magnitude
intermediaria com os caracteres comprimento da maior panicula (cmp), peso da
maior panicula (pmp) e ndmero de grdos cheios da maior panicula (ngc),
mostrando que a utilizacdo desta variavel possibilita a selecao das familias mais
produtivas.

Altura de planta também mostrou correlacdes importantes associadas as
mesmas variaveis comprimento da maior panicula (cmp), peso da maior panicula

(pmp) e nimero de gréos cheios da maior panicula (ngc).
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