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Resumo

AGUIAR, Gabriel Aimeida. A¢c&do génica e estimacdo de parametros genéticos em
cruzamentos de arroz irrigado. 2018. 131f. Tese (Doutorado em Ciéncias, area de
concentracdo em Fitomelhoramento), Programa de PdOs-Graduacdo em Agronomia,
Faculdade de Agronomia Eliseu Maciel, Universidade Federal de Pelotas, Pelotas,
2018.

O melhoramento genético tem desempenhado um importante papel na evolucdo da
cultura do arroz. Assim, os melhoristas de plantas tém usado a andlise de geracfes
para obter estimativas dos parametros genéticos, potencializando o entendimento das
bases genéticas de caracteres de importancia agrondmica, consequentemente maior
eficiéncia na conducéo do programa de melhoramento. Logo, esse trabalho teve o
objetivo de determinar os parametros genéticos e o modo de acdo génica
predominante para os caracteres: teor de compostos fendlicos totais (TCFT), variaveis
da cor (luminosidade da cor (L), coordenada a* da cor (a*), coordenada b* da cor (b*),
tonalidade da cor (°Hue) e da saturacédo da cor (Croma)) do pericarpo, nimero de
paniculas por planta (NPP), peso de panicula (PP), comprimento de panicula (CP) e
altura de planta (AP) em populacdes segregantes de arroz. Dessa forma, foram
realizados cruzamentos entre os genitores, obtendo assim as gerag¢des P1, P2, F1,
F2, RC1 (F1 x P1) e RC2 (F1 x P2) que foram avaliadas em um mesmo ambiente de
cultivo. O cruzamento entre os genitores BRS Pampa e SCS 120 Onix, assim como o
cruzamento reciproco, foram executados a fim de estimar os parametros genéticos e
modo de acdo génica para os caracteres TCFT, L, a* b* °Hue e Croma. Ja o
cruzamento entre os genitores BRS AG e Arborio, bem como o cruzamento reciproco,
foram realizados para estimar os parametros genéticos e modo de acéo génica para
os caracteres NPP, PP e CP. Ja para AP, foram os cruzamentos BRS AG x Arborio,
BRS Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa x SCS 120 Onix. A partir da anélise de
variancia das geracOes, foram obtidos 0s seguintes componentes e parametros de
variancia fenotipica, variancia de ambiente, variancia genotipica, variancia genética
aditiva, variancia genética de dominancia, herdabilidade no sentido amplo e
herdabilidade no sentido restrito. Sendo utilizados para a predicdo de ganhos por
selecdo e grau médio de dominancia. A analise de acdo génica foi através do modelo
completo e do modelo aditivo-dominante. As estimativas dos componentes e
parametros genéticos de todos os caracteres analisados indicam que ha variabilidade
genética significativa, proporcionando ganhos genéticos em ciclos adicionais de
selecdo com base no fenotipo. Os caracteres analisados apresentam heranca
genética quantitativa e o efeito génico mais importante na determinacdo dos
caracteres é o efeito génico aditivo. Ocorre acdo génica de dominancia parcial para
os caracteres TCFT, L, b*, °Hue, Croma, NPP, PP e CP. J4 para o carater a*, a acéo
génica é de sobredominancia. Para AP, o tipo de acao génica € influenciado conforme
0s genitores analisados, sendo detectado acdo génica de dominancia parcial e
sobredominancia. Nao ocorre efeito materno para os caracteres analisados. Essas
informacBes podem ser utilizadas a fim de possibilitar a definicdo de procedimentos
técnicos e estratégias eficientes que proporcionaram o desenvolvimento e lancamento
de novas cultivares de arroz.

Palavras Chave: Oryza sativa L.; melhoramento de plantas; base genética; predi¢ao
de ganho selecéo.



Abstract

AGUIAR, Gabriel Almeida. Genetic action and estimation of genetic parameters in
crosses of irrigated rice. 2018. 131f. Thesis (Doctorate in sciences, area of
concentration in plant breeding) — Pos-graduate Program in Agronomy, Faculty of
Agronomy Eliseu Maciel, Federal University of Pelotas. Pelotas, 2018.

The genetic improvement has played an important role in the evolution of rice crop.
Thus, plant breeders have used the analysis of generations to obtain estimates of
genetic parameters, potentializing the understanding of the genetic bases of
characters of agronomic importance, consequently greater efficiency in the conduct of
the breeding program. Therefore, this work had the objective of determining the genetic
parameters and the mode of predominant genetic action for the characters: content of
total phenolic compounds (CTPC), color variables (color luminosity (L), color
coordinate a* (a*), color coordinate b* (b*), color tonality (°Hue) and color saturation
(Chroma)) of pericarp, number of panicles per plant (NPP), panicle weight
(PW),panicle length (PL) and plant height (PH) in rice-segregating populations. For this
reason, were done cross breeding between the parents thus obtaining the generations
P1, P2, F1, F2, BC1 (F1 x P1) e BC2 (F1 x P2) which were evaluated in the same
culture environment. The cross between the parents BRS Pampa e SCS 120 Onix, as
reciprocal crossing, were performed in order to estimate the genetic parameters, and
mode of genetic action for the characters CTPC, L, a*, b*, °Hue and Croma. Already
the cross between the parents BRS AG and Arbdrio, as reciprocal crossing, were
performed to estimate the genetic parameters and mode of genetic action for the
characters NPP, PW and PL. Already for PH, were the crossings BRS AG x Arborio,
BRS Queréncia x BRS Pampa and BRS Pampa x SCS 120 Onix. As from analysis of
variance of the generations, the following components and parameters of phenotypic
variance, variance of environment, genotypic variance, additive genetic variance,
genetic variance of dominance, heritability in the broad sense and heritability in the
narrow sense were obtained. Being used for the prediction of earnings by selection
and average degree of dominance. The analysis of genetic action was through the
complete model and the additive-dominant model. The estimates of the components
and genetic parameters of all traits analyzed indicate that there is significant genetic
variability, providing genetic gains in additional cycles of selection based on the
phenotype. The analyzed characters present quantitative genetic inheritance and the
most important gene effect in determining the characters is the additive gene effect.
Genetic action of partial dominance occurs for the characters CTPC, L, b*, °Hue,
Chroma, NPP, PW and PL. Already for the character a*, the genetic action is over
dominance. For PH, the type of genetic action is influenced according to the parents
analyzed, being detected partial dominance and over dominance genetic action. There
is no maternal effect for the characters analyzed. This information can be used to
enable the definition of technical procedures and efficient strategies that provided the
development and launch of new rice cultivars.

Key words: Oryza sativa L.; plant breeding; genetic basis; genetic gain prediction.
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1. Introducéo Geral

O arroz (Oryza sativa L.) € uma das principais culturas agricolas do mundo,
sendo cultivado em todos os continentes exceto na Antartida (MASOOD et al., 2015).
Esse cereal, possui um papel crucial na seguranca alimentar mundial e contribui para
0 sustento da populacdo mundial (BALAKRISHNAN et al., 2016), fornecendo a
subsisténcia basica para aproximadamente 65% da populacdo global sendo uma das
fontes de alimento de menor custo econémico (PADMAJA et al., 2008). E o segundo
cereal mais produzido no mundo, na Ultima safra a producdo global de arroz foi de
758,8 milhdes de toneladas implantadas em 163,6 milhdes de hectares (FAO, 2017).

Assim como nos paises considerados em fase de desenvolvimento, no Brasil,
0 nono maior produtor mundial e o maior produtor fora do continente asiatico
(KATSURAYAMA et al., 2017), o arroz também desempenha um papel econémico e
social estratégico para o agronegocio regional e nas comunidades que possuem na
orizicultura sua atividade agricola principal. No pais foram produzidas no ultimo ano
agricola de 2016/2017, aproximadamente 12,33 milhdes de toneladas de arroz
originadas principalmente no estado do Rio Grande do Sul, onde foram produzidas
em torno de 8,72 milhdes toneladas de arroz, o que corresponde a 70,7% da producao
nacional (CONAB, 2017).

Existe uma grande variagcdo no mundo quanto ao tipo e consumo deste cereal,
decorrente fundamentalmente de caracteristicas inerentes relacionadas aos fatores
culturais, sociais e econémicos. O mercado consumidor brasileiro, assim como o setor
produtor, € fundamentado em gendétipos de arroz de pericarpo branco da classe longo-
fino (subespécie Indica), os quais caracterizam-se pelo alto teor de amilose e baixa
temperatura de gelatinizacdo. Consequentemente, isto proporciona graos com
elevada maciez e desagregados apds o processo de cozimento, assim como a rapida
coccdo dos graos. O maior consumo € de arroz branco polido, com pouco mais de
70% do total, em segundo lugar aparece o arroz parboilizado, cujo consumo
quintuplicou nas duas ultimas décadas correspondendo aproximadamente 25% e
posteriormente o arroz integral com 3 a 4% do que € consumido no Brasil Elias et al.
(2012).
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Dessa forma, observa-se que o mercado de arroz do tipo especial, onde se
enquadram os gendtipos de arroz com pericarpo pigmentado, representa de 1 a 2%.
Apesar disso, as perspectivas desse setor sdo favoraveis e ha tendéncia de aumento
de consumo desse tipo de arroz. Esse nicho comercial cresceu cinco vezes mais do
gue os outros tipos de arroz nos ultimos trés anos, despertando o interesse por parte
da industria e varejo em novos produtos (PLANETA ARROZ, 2017).

Esse fato decorreu devido ao longo dos ultimos anos no Brasil e no mundo
inteiro, o padréo de alimentacédo do consumidor ter apresentado diversas alteragoes,
principalmente por causa dos crescentes estudos relacionados a composicao,
constituintes nutricionais e compostos bioativos dos alimentos, assim como a
funcionalidade e os beneficios desses no organismo humano. Mas também, devido
ao aumento de apreciadores da boa e mais refinada comida, ou seja, gourmetizacao
dos pratos e o surgimento de programas de culinaria na televisdo. Assim os tipos de
arroz pigmentados, embora sejam consumidos principalmente por nichos especificos
de mercado, vém ganhando espaco nas prateleiras dos mercados e na preferéncia do

consumidor brasileiro.

Apesar dessa demanda, a producédo brasileira de arroz dos tipos especiais é
inexpressiva e basicamente de subsisténcia. Onde se destaca o cultivo do arroz
vermelho nos estados do Nordeste, como Rio Grande do Norte e Paraiba, para o
sustento familiar (COSTA, 2015). Ja o cultivo do arroz preto prevalece na regido do
Vale do Paraiba no estado de S&o Paulo, que tem investido na producéo dos varios

tipos de arroz especial, dirigidos a alta gastronomia (FARIAS et al., 2015).

A producao de arroz do tipo especial no Brasil apresenta algumas limitacdes a
serem superadas, visto que o consumo de grande parte desse tipo de arroz no pais é
garantido pela importacdo. Apesar de possuirem boa aceitacdo em determinados
mercados e alto valor agregado, consequentemente preco superior, a producéo do
mesmo estagna devido a problemas de logistica e industrializacdo, baixo consumo
per capita, baixa adaptabilidade das cultivares introduzidas no pais e baixa

capacidade produtiva das cultivares.

O melhoramento genético de tipos especiais de arroz, de um modo geral,
encontra-se em processo de desenvolvimento muito inferior as cultivares em ambito

nacional, por isso, apresentam potenciais produtivos inferiores e os efeitos genéticos
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relacionados aos compostos bioativos dos grédos sao desconhecidos, como por

exemplo, quanto aos compostos fendlicos totais, proantocianidinas e antocianinas.

Através da contribuicdo do melhoramento genético, nas Ultimas décadas tem-
se alcancado incrementos significativos no potencial de produtividade na cultura do
arroz, obtido fundamentalmente a partir de alteracdes na arquitetura de planta, sendo
selecionados gendtipos de menor altura, alta capacidade de emissao de afilhos, folhas
bandeiras eretas, responsivos a adubacdo e com melhor eficiéncia fotossintética,
caracterizando assim a arquitetura de planta moderna. Portanto, essas caracteristicas
agrondmicas devem ser buscadas no melhoramento de tipos especiais de arroz, afim

de elevar o potencial produtivo e a lucratividade para o produtor.

Além disso, € fundamental a execucéo de estudos voltados para determinar o
modo de acdo génica e a heranca genética dos compostos bioativos do arroz
pigmentado. Do mesmo modo, para os caracteres ligados ao rendimento de gréos e
arquitetura da planta, ndo apenas quanto os tipos especiais de arroz, mas também
guanto aos genotipos de pericarpo branco de arquitetura moderna, para obter maior

eficiéncia na conducao do programa de melhoramento.

Dessa forma, devido ao constante desafio do melhorista de arroz em
disponibilizar gendtipos que além do elevado potencial genético para produtividade,
apresentem caracteristicas desejadas para cada fim especifico, tais como por
exemplo: alta qualidade industrial nas cultivares longo-fino de pericarpo branco e
elevada concentracdo dos compostos bioativos nos tipos especiais de arroz

pigmentado.

Sendo assim, o presente trabalho teve como finalidade a determinacéo dos
parametros preponderantes no controle genético como, a herdabilidade, a verificacédo
do efeito materno, a heranca genética e o tipo de acdo génica para compostos
fendlicos totais, parametros da cor do pericarpo, caracteres relacionados ao
rendimento de grdos e altura de plantas. O conhecimento desses parametros
genéticos é de extrema importancia para estabelecer estratégias mais eficientes de

selecdo para estes caracteres.
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2. Reviséo bibliografica

2.1.Descri¢cao botanica e taxonomia

Os ambientes de cultivo do arroz variam significativamente entre e dentro dos
paises produtores (BAMBARADENIYA; AMERASINGHE, 2003). Sendo cultivado em
grande parte do mundo (GUIMARAES; BALDANI, 2013), pois apresenta ampla
adaptabilidade e plasticidade fenotipica as diferentes condi¢des edafoclimaticas. Além
disso, é a espécie com maior potencial de aumento de producéo e, possivelmente, de
combate a fome no mundo (MENEZES et al. 2012).

Esse cereal € uma planta herbacea, de ciclo anual, pertence ao grupo de
plantas de metabolismo C-3 e se adapta ao ambiente aquatico, devido a presenca de
aerénguima no colmo e nas raizes da planta que possibilita a passagem de oxigénio
do ar para a camada da rizosfera (SOSBAI, 2012). E uma graminea da classe das
monocotiledéneas (MARCONDES; GARCIA, 2009), ou seja, possui um anico embriao
e um sO cotilédone. Taxonomicamente, o arroz pertence a tribo Oryzeae, familia

Poaceae, subfamilia Oryzoideae e género Oryza (WATANABE, 1997).

O género Oryza foi assim denominado por Linnaeus em 1753 e deu 0 nome
especifico ao arroz cultivado Oryza sativa L. (MAGALHAES JR., 2007). O nimero
hapléide de cromossomos do arroz foi determinado por Kuwada em 1910, porém
somente na década de 60 € que os caracteres que definiram o género foram
estabelecidos (TATEOKA, 1964).

Esse género € de fundamental interesse ndo apenas por ser o do arroz, mas
também por ser o género que apresenta uma forte relacdo com outras gramineas,
representando uma fonte de estudo para o entendimento de outras espécies
(VAUGHAN et al., 2008). As principais caracteristicas morfolégicas do género Oryza
sdo a presenca de glumas estéreis rudimentares, espiguetas bissexuais e as folhas
estreitas, herbaceas com nervuras lineares e bordos serrilhados (VAUGHAN et al.,
2003).

O numero béasico de cromossomos do género Oryza € 12 (2n=24), mas ha
varias espécies polipléides (2n=48), como por exemplo, O. minuta J. S. Presl. ex C.

B. Presl., O. malapuzhaensis Krishnaswamy e Chandrasakaran, O. punctata Kotschy
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ex Steud., O. latifolia Desv., O. alta Swallen, O. grandiglumis (Doell) Prod., O.
schlechteri Pilger, O. ridleyi Hook. e O. longiglumis Jansen (MAGALHAES JR.;
OLIVEIRA, 2008). Segundo Londo et al. (2006) esse género inclui 23 espécies,
constituido por 21 espécies selvagens e 2 cultivadas, sendo Oryza glaberrima Steud.
cultivada somente no oeste da Africa (arroz cultivado africano) e Oryza sativa L. (arroz
cultivado asiatico), essa de maior importancia econdmica e social sendo cultivada

globalmente.

2.2.0rigem, domesticacao e evolucéo do arroz

E presumido que as duas espécies de arroz cultivado, o asiatico (Oryza sativa
L.) e o africano (Oryza glaberrima Steud.), devam ter um ancestral comum, mas néo
h4a, até o momento, um consenso quanto a conexao evolutiva entre eles
(MAGALHAES JR., 2007). Tem sido proposto, como provavel progenitor comum, o
arroz O. perennis ou O. rufipogon. Porém, qualquer que seja seu ancestral comum,
parece claro que as duas formas de domesticacdo ocorreram de modo paralelo e
independente (PEREIRA, 2002).

O género Oryza tem sua origem e distribuicdo em varias partes do mundo
(VAUGHAN; CHANG, 1995). Diversos historiadores e cientistas apontam que a
espécie Oryza sativa tem seu centro de origem no sudeste asiatico, mais
precisamente na regido compreendida entre a india e Mianmar, devido & rica
diversidade de formas cultivadas deste arroz ali encontradas, sua domesticacao deu-
se provavelmente no sul da india, onde se encontram as condi¢cdes de solos mais
favoraveis para o seu cultivo (PEREIRA, 2002). Escritos indianos de 1300 e 1000 anos
a.C. descrevem certas praticas agrondémicas, como o transplante, e exibem uma
classificacdo agrondmica e alimenticia do arroz (MAGALHAES JR.; COSTA de
OLIVEIRA, 2008).

A partir dessa regido a espécie disseminou-se até a China, e desse local o arroz
foi introduzido na Coréia, Jap3o e Filipinas. Paralelamente, através do sul da india, o
arroz foi propagado para a Indonésia e Ceildo (GOMES; MAGALHAES JR., 2004). A
expansao do cultivo pelos arabes foi muito importante para disseminar a cultura aos
outros continentes, sendo levado para Marrocos e Espanha, de onde se espalhou para
varios paises vizinhos. Nas Américas, o cultivo do arroz teve inicio em data pos-

colombiana e foi trazido por colonizadores espanhdis, portugueses e holandeses, no
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Brasil pelos portugueses na época do descobrimento, onde se tornou atualmente um
dos principais alimentos de consumo interno (MAGALHAES JR.; COSTA de
OLIVEIRA, 2008).

Devido ao processo evolutivo e de domesticacdo do arroz, surgiram inUmeros
grupos geneticamente divergentes, 0s quais se adaptaram as mais variadas
condicdes agroecoldgicas (KHUSH, 1997). Trés subespécies de Oryza sativa estao
descritas atualmente, sendo indica e japonica as mais cultivadas, seguidas pela
terceira subespécie conhecida como javanica ou japbnica tropical (LONDO et al.,
2006).

A subespécie indica, segundo Dalrymple (1986), caracteriza-se
morfologicamente por possuir colmos longos, alta capacidade de afilhamento, folhas
longas de cor verde-claro e decumbentes e ciclo tardio. A maioria das variedades de
arroz irrigado cultivadas no Brasil estdo incluidas neste grupo, mas essas
caracteristicas encontram-se bastante modificadas, devido a sele¢bes locais e
cruzamentos de gendtipos com gene de nanismo. Esse grupo inclui genotipos mais
tolerantes a seca na fase reprodutiva, com tipo e gréo longo, com baixo teor de

amilopectina (TERRES et al., 1999) e ndo pegajoso apds o cozimento.

A subespécie japonica é largamente cultivada nas zonas temperadas, como
Japao, Coréia e o Nordeste e Leste da China, e possui colmos curtos e rigidos,
mediana capacidade de afilhamento, folhas estreitas de cor verde-escuro e ciclo curto.
As plantas desse grupo sdo mais tolerantes ao frio na floracdo e pré-floracdo e
possuem graos curtos e redondos com pelos densos e longos na lema e palea, com
alto teor de amilopectina, sendo por isso conhecido como graos pegajosos apos o
cozimento (TERRES et al., 1999).

Na subespécie javanica ou japbnica tropical, as plantas possuem folhas largas,
rigidas, de cor verde-claro, alta estatura, baixo perfilhamento, tecidos de consisténcia
dura, gréos largos e espessos, com pelos longos na lema e péalea, arista ausente ou
longa, baixo degrane, apresentando baixa sensibilidade ao fotoperiodo (PINHEIRO,
2006).
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2.3.Melhoramento genético do arroz

No Brasil, os primeiros trabalhos de melhoramento genético em arroz so
tiveram inicio em 1937, no Instituto Agrondmico de Campinas (IAC), visando a
obtencado de cultivares para o sistema de sequeiro (GERMEK; BANZATTO, 1972).
Historicamente o melhoramento do arroz no Brasil pode ser dividido em trés fases: a
primeira é referente ao periodo anterior a 1938, caracterizada pelo aproveitamento da
variabilidade genética existente nas cultivares locais em uso, assim como por algumas
coletas e introducdes. A segunda, que compreende o periodo entre 1938 e 1970 é
caracterizada pelo incremento da variabilidade genética por meio de hibridagéo e pela
continuidade das coletas e introducdes. A terceira fase, iniciada na década de 70 até
os dias atuais, € caracterizada atraves das atividades desenvolvidas pela Embrapa e
outras instituicbes de pesquisa agropecuaria localizadas em diversos estados
brasileiros (PEREIRA, 2002), as quais buscam desenvolver cultivares superiores
geneticamente principalmente em termos de produtividade de gréos, tolerancia a
fatores bioticos e abidticos, adaptadas as condicdes de cultivo e com qualidade dos

graos.

O Rio Grande do Sul tem um histérico de desenvolvimento da lavoura arrozeira,
em termos de area e produtividade nos ultimos 100 anos, muito importante para o
Brasil (NUNES; TERRES, 2002). Neste contexto, a contribuicdo da pesquisa atraves
dos inumeros lancamentos de cultivares com elevado potencial genético e do
aperfeicoamento do manejo agrondmico da cultura, foram fundamentais para o

incremento expressivo da produtividade e da qualidade dos gréos.

A orizicultura gaucha até por volta de 1959, na sua maior parte, era baseada
em dois tipos de cultivares, de grao curto e de grdo médio, ambas da subespécie
japonica. As cultivares de gréo longo da subespécie indica somente a partir da safra
de 1954, quando tiveram preferéncia pelo orizicultor gatucho, chegando a ocupar no
periodo de 1969 a 1973, cerca de 76% da area arrozeira do estado do RS (NUNES;
TERRES, 2002). Por volta de 1970 foram introduzidas na pesquisa e depois na
lavoura de arroz irrigado as cultivares americanas tradicionais (porte alto) com o grao
tipo “agulhinha” (longo fino e cilindrico), com destaque para cultivar Bluebelle que

chegou em 1980, a ocupar mais de 75% da area orizicola do RS.
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O desenvolvimento de genotipos de arroz irrigado de porte baixo é considerado
como um dos maiores sucessos da histéria moderna do melhoramento genético. O
precursor foi o gendtipo IR-8, lancado para cultivo em 1966 pelo IRRI, que ficou
conhecido como arroz "milagroso” e revolucionou a agricultura mundial, por possuir
uma nova arquitetura de planta e apresentar caracteristicas agronédmicas como porte
baixo, alto afilhamento, resposta a adubacéo nitrogenada e, principalmente, elevada
produtividade de gréos.

Esta cultivar proporcionou profundas transformacdes, ndo s6 em nivel dos
agricultores, que passaram a usar novas e melhores tecnologias nas lavouras, como
também, na filosofia dos programas de melhoramento genético que redirecionaram
todo o seu esforco de pesquisa (RANGEL et al., 2005). Segundo Vieira (2007), esse
genotipo foi extensivamente utilizado como genitor em programas de melhoramento

genético de arroz no mundo todo.

No decorrer da década de 80, quando as cultivares de porte alto (tradicionais)
foram substituidas pelas de porte baixo (moderno), praticamente dobrou a
produtividade do arroz irrigado em varios estados do pais. No Rio Grande do Sul, a
produtividade das lavouras aumentou em 30% (CARMONA et al., 1994) e, em Santa
Catarina, o aumento foi de 66% (ISHIY, 1985).

Apés este grande avanco na eficiéncia genética das cultivares, foram obtidos
ganhos genéticos menos expressivos que esses, no potencial produtivo das
cultivares. Apesar de inumeros relatos da estagnacao dos patamares de produtividade
das cultivares modernas de arroz, apresentando como principal causa a excessiva
reducdo da base genética da cultura. No entanto, diversos trabalhos tém demonstrado
a contribuicdo do melhoramento de plantas no ganho genético para producédo de
graos, conforme o transcorrer dos langcamentos das cultivares de arroz. Como por
exemplo, Soares et al. (1999), Souza et al. (2007) e Breseghello et al. (2011) no cultivo
de sequeiro e Breseghello et al. (1999), Peng et al. (2000), Rangel et al. (2000), Tabien
et al. (2008) e Streck et al. (2018) no sistema irrigado.

Para os orizicultores continuarem dispondo de cultivares com maior potencial
produtivo, consequentemente elevando a produtividade da cultura, uma alternativa
seria através da mudanca do sistema de desenvolvimento e recomendacao das novas
cultivares de arroz. Assim, os programas de melhoramento genético priorizariam o

desenvolvimento de cultivares de arroz irrigado com adaptabilidade especifica as
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diferentes condi¢des edafoclimaticas de cada regido de cultivo, ao invés de optarem
por genoétipos com ampla adaptabilidade, como na atualidade nas recomendacdes das

cultivares de arroz.

Do mesmo modo as técnicas de biotecnologia, como os marcadores
moleculares, podem ser utilizados como estratégias auxiliares na selecdo de
genotipos superiores, pois seu uso associado a genes de interesse torna possivel a
identificacdo de genotipos portadores de alelos promissores (MAIA, 2007). Sendo
possivel dessa forma, a selecdo de gendtipos superiores portadores de genes e/ou
alelos que conferem a tolerancia ou resisténcia a determinados fatores abi6ticos ou

bidticos que comprometem o desempenho agronémico da cultura.

Nos ultimos anos além do melhoramento do convencional, onde a finalidade
principal é a obtencdo de cultivares com grédo longo-fino e pericarpo branco, com
elevado potencial genético para a produtividade, qualidade de gréos e tolerancia a
estresse bidtico e/ou abidtico, também os programas de melhoramento estédo
simultaneamente focados no desenvolvimento de cultivares arroz para os tipos
especiais de graos. Esse fato decorre fundamentalmente da crescente demanda e
interesse dos consumidores por produtos diferenciados, de melhor qualidade

nutricional e mais saudaveis.

Entre os tipos especiais de arroz destaca-se principalmente os graos
pigmentados. Sendo que as propriedades mais conhecidas desses graos
pigmentados séo o alto teor de compostos fendlicos e a alta capacidade antioxidante,
capaz de fornecer protecdo contra espécies reativadas de oxigénio e radicais livres
(HU et al., 2003), auxiliando na reducéo da tendéncia do desenvolvimento de doencas
cronicas, como doencas cardiovasculares, diabetes e cancer (XIA et al., 2003), além
de efeito imunomodulador (OKAI et al., 2009). Tanto o arroz preto como o vermelho
estdo associados a uma notavel atividade antioxidante em funcédo da presenca de
compostos bioativos especificos, tais como antocianinas e proantocianidinas,
ausentes nas variedades nado pigmentadas (FINOCCHIARO et al., 2007,
FINOCCHIARO; FERRARI, GIANINETTI, 2010).

No Brasil, algumas cultivares de arroz com pericarpo pigmentado foram
desenvolvidas através do melhoramento genético. Entre as cultivares de pericarpo
preto, destacam-se a cultivar IAC 600 originada a partir da selecdo massal realizada

em uma populacdo da variedade chinesa Wang Xue Ren que apresentava
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segregacao para varias caracteristicas agrondmicas e culinarias (IAC, 2005), e a SCS
120 Onix desenvolvida a partir de seleces de plantas em populacfes segregantes,
oriunda do cruzamento entre o gendtipo de pericarpo preto Riso Nero e Epagri 107
(WICKERT et al., 2013).

Para os gendtipos de arroz com pericarpo vermelho evidencia-se o
desenvolvimento de cultivares, tais como: a SCS 119 Rubi proveniente da selecdo da
linhagem SC 608 que demonstrou caracteristicas promissoras de cultivo e
desempenho culinario, sendo desenvolvida ap6s varias coletas de inUmeros tipos de
arroz vermelho que apresentavam a caracteristica de ndo debulharem facilmente
(WICKERT et al.,, 2013) e as cultivares BRS 901 e BRS 902. Essas cultivares
originaram-se do cruzamento simples entre as cultivares de pericarpo vermelho PB
01 e PB 05, de arquitetura de planta tradicional e moderna, respectivamente, visando
combinar a rusticidade da primeira com a elevada produtividade de graos da segunda
(PEREIRA et al., 2015a; PEREIRA et al., 2015b).

Além dessas cultivares, a Embrapa tem focado no desenvolvimento de outros
gendtipos para diferentes finalidades. Tal como a cultivar BRS 358, que possui
arquitetura de planta moderna, elevado potencial produtivo, grdos méedios,
arredondados e com atributos para a culinaria japonesa, principalmente para a
preparacado de sushi (CORDEIRO et al.,, 2014), e a BRS AG, desenvolvida para
producao de etanol e alimentacéo animal (MAGALHAES JR., 2017).

Os tipos especiais de arroz sado consumidos principalmente por nichos
especificos de mercado, associados a tradicdes culturais ou mesmo oferecidos em
restaurantes especializados em determinadas gastronomia. Esses produtos com
essas caracteristicas diferenciadas estdo proporcionando novas oportunidades de
mercado, ocupando gradualmente o espaco dos produtos tradicionais e tém
apresentado perspectiva de crescimento (IKEDA et al.,, 2010). Em razdo da
predisposicdo dos consumidores para a substituicdo do padrdo de consumo atual,
seguindo o movimento do comportamento nacional e mundial de preocupacdo com a
saude (BARNI et al.,, 2015). Diante dessa crescente procura e interesse dos
consumidores por produtos diferenciados, os programas de melhoramento genético
de arroz também devem continuar desenvolvendo trabalhos nessa éarea, pois

proporcionaréo aos orizicultores novas tecnologias com maior valor agregado.
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2.4.Componentes e parametros genéticos no melhoramento de plantas

O processo de desenvolvimento e obtengdo de uma nova cultivar de arroz,
além do conhecimento do melhorista, requer muito tempo, trabalho e altos
investimentos financeiros em infraestruturas, equipamentos e na conducdo do
programa de melhoramento. Assim, caso ocorra um procedimento equivocado em
uma determinada etapa do programa de melhoramento, pode ocasionar em
consequéncias inestimaveis e irreversiveis a curto prazo, proporcionando problemas,
perdas e prejuizos econdmicos. Para evitar isso, é fundamental a estimagdo dos
parametros genéticos e o conhecimento do modo de acdo génica predominante no

controle dos caracteres de interesse.

Desse modo, a genética quantitativa desempenha importante e essencial papel
como suporte nas diversas etapas do programa de melhoramento. Segundo Hallauer
et al. (2010), a estimativa dos parametros genéticos e fenotipicos constitui-se em uma
das mais importantes contribuices da genética quantitativa para o melhoramento de
plantas. Por isso a genética quantitativa constitui-se em uma das ferramentas de
auxilio aos melhoristas no desenvolvimento de cultivares com elevado potencial
genético, pois o conhecimento dos parametros genéticos dos caracteres de interesse
€ necessario para que se obtenha sucesso no melhoramento de plantas (BURATTO,
2012).

O conhecimento das estimativas dos parametros genéticos nas geracoes
segregantes, fornecem informacgdes importantes sobre 0s caracteres quantitativos
(AJMAL et al., 2009), que sdo de maior interesse agrondmico. Conforme Camara et
al. (2007), essas estimativas proporcionam a identificacdo do modo de acdo dos
genes que participam do controle de caracteres quantitativos, possibilitando a adocgéo
de estratégias de melhoramento que visam a obtencdo de maiores ganhos de selecéo.
Além disso, auxiliam os melhoristas na tomada de decisbes quanto a escolha do
método de melhoramento, do modo de conducdo e de selecdo das populacdes
segregantes, além da possibilidade de predizer o sucesso nos futuros ciclos de
selecdo (RAMALHO et al., 1993), possibilitando assim, a conducdo de maneira mais

efetiva do programa de melhoramento (CRUZ et al., 2012).

A estimativa e a compreensdo dos parametros genéticos permitem definir

estratégias e estabelecer procedimentos a serem adotados na condugdo da
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populacdo segregante. A interpretacao desses parametros possibilita 0 conhecimento
da magnitude da variabilidade genética de determinado carater, viabilizando a tomada
de decisbes com relacdo a manutencdo de certas populagbes no programa, a
necessidade de ampliacdo da variabilidade por meio da introgressao de novos
gendtipos e intensidade de selecéo a ser utilizada (GUIMARAES, 2014).

A efetividade da selecdo para um determinado carater depende da importancia
relativa dos fatores genéticos e ndo genéticos na expressao das diferencas fenotipicas
(FEHR, 1987; RAMALHO et al., 1993). No caso dos caracteres quantitativos, que
apresentam maior importancia e interesse, essas informacdes podem ser obtidas
utilizando componentes de meédia ou de variancia. A determinacdo através dos
componentes da variancia tem a vantagem de os efeitos genéticos nao se anularem,
como pode ocorrer com medias, possibilitando a obtencdo de precisas estimativas de

parametros genéticos (CRUZ et al., 2012).

Os fatores mais importantes que interferem no ganho genético obtido por
selecdo, de acordo com Vencovsky (1987) séo: intensidade de selecéo, propriedades
genéticas da populacdo e condicdes ambientais. O ganho obtido por selecdo esta
diretamente relacionado com o diferencial de selecéo, ou seja, a diferenca entre a
média do grupo selecionado e a média da populacdo original. Portanto, ja que os
caracteres quantitativos apresentam uma distribuicdo normal, um maior diferencial de
selecdo € obtido quando uma menor proporcao de plantas geneticamente superiores
€ selecionada. Assim, quanto maior a pressao de selecdo, maior sera o diferencial.
Apesar disso, uma pressdo de selecdo muito intensa principalmente nas primeiras
geracOes pode implicar em risco drastico na reducdo da variabilidade genética,
podendo dificultar as chances de obtencdo de ganho genético, pois tal ganho se

baseia na heterogeneidade da populacéo, isto é, nas diferencas genéticas.

A estimativa da herdabilidade é outro fator extremamente relevante e
consideravel na conducédo do programa de melhoramento, contribuindo diretamente
para o trabalho do melhorista, pois permite antever a possibilidade de sucesso com a
selecdo. Somente o valor fenotipico de um individuo pode ser mensurado, no entanto,
€ o valor genotipico que influenciara a proxima geracao. Por isso, € importante o
conhecimento de quanto da variacdo fenotipica € atribuida a variagdo genotipica, e

dessa, quanto é proveniente a variacdo genética aditiva. A principal funcdo da
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7

herdabilidade, segundo Falconer (1987), é seu papel preditivo, que expressa a

confiabilidade do valor fenotipico como estimador do valor genético.

A herdabilidade pode ser estimada no sentido amplo e no sentido restrito,
sendo que a diferenca entre elas ocorre em funcdo do numerador da expressao, onde
no sentido amplo envolve a variancia genética total e no sentido restrito, apenas a
variancia aditiva. Assim quanto maior a herdabilidade principalmente no sentido
restrito, maior o ganho genético por selecdo. Desse modo, a herdabilidade no sentido
restrito apresenta maior importancia pratica, pois reflete a propor¢éo da variagéo total
expressa que pode ser herdada (VENCOVSKY, 1987). Logo quando a herdabilidade
€ alta, sendo essa especifica de caracteres qualitativos, a selecdo nas geracdes
iniciais de autofecundacéo é eficiente. Em contrapartida, sendo seu valor baixo, nos
caracteres quantitativos a selecdo deve ser realizada apenas nas geracdes mais
avancadas, uma vez que o0 aumento da homozigose, consequéncia da
autofecundacdo, propicia um incremento na herdabilidade no sentido restrito
(FALCONER, 1987).

E importante salientar que a herdabilidade ndo é apenas a propriedade de um
carater e sim da populacdo sob as condicbes ambientais a que ela foi exposta
(BALDISSERA et al., 2014). Logo, o uso de ambientes desuniformes, e populacbes
segregantes obtidas de genitores ndo contrastantes podem diminuir a herdabilidade
(RAMALHO et al., 1993). Por outro lado, a variacdo génica na populacdo e a
estabilidade do ambiente no qual os individuos sdo cultivados tendem a aumentar a
herdabilidade (MATHER; JINKS, 1984).

A determinacdo desses parametros genéticos que permitem estimar com
precisdo o comportamento dos caracteres quantitativos tem sido amplamente utilizado
pelos melhoristas de plantas, na busca de maior eficiéncia na conducdo dos
programas de melhoramento. Desse modo, a utilizacdo da analise de geracdes torna-
se uma técnica relevante para estimar os efeitos génicos (aditividade e dominancia)
envolvidos nos caracteres quantitativos, bem como a possibilidade de considerar a
influéncia dos efeitos epistaticos (aditivo x aditivo, aditivo x dominante, dominante x

dominante), que interferem na expressao do carater (SINGH; SINGH, 1992).

Assim, a estimacdo dos parametros genéticos proporciona a obtencdo de
informacgdes referentes a natureza da acao dos genes envolvidos na heranca dos

caracteres sob investigagdo e estabelece os principios para a escolha dos métodos
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de melhoramento e a pressao de selecdo aplicaveis as populagées (MORAIS et al.,
1997). Além disso, permite o conhecimento da estrutura genética da populacédo e fazer

a inferéncia da variancia genética da mesma.

A partir da variancia genotipica é possivel determinar os fatores genéticos que
sdo importantes para a populacdo em analise. A variancia genotipica pode ser
decomposta em trés componentes (FISHER, 1918): variancia genética aditiva,
atribuida aos efeitos médios dos genes; variancia devida aos desvios da dominéancia,
atribuida as interacdes entre alelos de um mesmo loco; e a variancia epistatica,
oriunda das interac¢des entre alelos de locos diferentes (REIS et al., 2002), permitindo

estimar os fatores preponderantes na expressao do carater de interesse.

Diante do exposto, evidencia-se a importancia da estimacédo dos parametros
génicos e do conhecimento da bases genéticas no melhoramento de plantas, com
intuito de qualificar o trabalho do melhorista no processo de desenvolvimento de novas
cultivares com elevado potencial genético para 0s caracteres de interesse

agrondémicos.
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3. Capitulo |

Acdo génica e parametros genéticos para atributos funcionais em arroz

3.1.Introducéo

O arroz (Oryza sativa L.) € um dos cereais mais produzidos e consumidos em
todo o mundo, sendo um dos alimentos de grande importancia para a nutricado da
populacdo global. No Brasil, predomina o consumo de arroz do tipo branco polido,
seguido pelo parboilizado e integral (ELIAS et al., 2012). Existe uma predisposi¢cao
dos consumidores para a substituicdo desse padrdo de consumo atual, seguindo o
movimento do comportamento nacional e mundial de preocupacdo com a saude
(BARNI et al., 2015). Com esse aumento da demanda por novos produtos ocasionada
pela mudanca nos habitos alimentares, 0s tipos especiais de arroz sdo uma alternativa

para atender a esse nicho de mercado.

Esses tipos de arroz séo classificados como especiais, porque apresentam
caracteristicas peculiares em um ou mais aspectos relacionados ao grédo, como cor
do pericarpo, forma, tamanho, teor de amilose e aroma (MAGALHAES JR., et al.,
2012). Produtos com essas caracteristicas diferenciadas estdo proporcionando novas
oportunidades de mercado, ocupando gradualmente o espaco dos produtos

tradicionais e tém apresentado perspectiva de crescimento (IKEDA et al., 2010).

A presenca dos flavonoides, os quais fazem parte dos compostos fendlicos,
nos tipos especiais de arroz pigmentados sdo os atributos com maior apelo do
consumidor para a aquisicdo desses novos produtos (BARNI et al., 2015). As
propriedades mais conhecidas destes grdos pigmentados séo a alta concentracéo de
compostos fendlicos e a alta capacidade antioxidante, capaz de fornecer protecéo
contra espécies reativas de oxigénio e radicais livres (HU et al., 2003). Essas
propriedades, auxiliam na reducao de desenvolvimento de doencas crénicas, como

doencas cardiovasculares, diabetes e cancer (XIA et al., 2003).

No arroz, maior atividade antioxidante € apresentada nos graos integrais e

naqueles com pericarpo preto ou vermelho, devido a maior concentragdo de
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compostos fendlicos (NAM et al., 2005). Assim, o arroz de pericarpo preto e o
vermelho estdo associados a uma notavel atividade antioxidante in vitro em funcao da
presenca de compostos bioativos especificos, tais como antocianinas e
proantocianidinas, ausentes nas variedades nao pigmentadas (FINOCCHIARO et al.,
2007; FINOCCHIARO; FERRARI, GIANINETTI, 2010).

Na busca de aumentar a utilizagdo desses tipos especiais de arroz com
pericarpo pigmentado, ndo apenas na forma do consumo direto do gréo, atualmente
tem-se realizado pesquisas com esses graos buscando desenvolver produtos com
propriedades nutricionais diferenciadas, como cereais infantis (HIRAWAN; DIEHL-
JONES; BETA, 2011) e macarrdo (KONG et al., 2011). No Japao, este tipo de arroz
pigmentado é utilizado na elaboragéo de pastas coloridas, bolos, bebidas lacteas e
alcodlicas, entre outros (PANTINDOL et al., 2006).

Diante dessa crescente procura e interesse dos consumidores por produtos
diferenciados e de melhor qualidade nutricional, nos ultimos anos os programas de
melhoramento genético tém buscado o desenvolvimento de novas cultivares de arroz
pigmentado, com alto potencial genético para a producdo de grdos e com alta
concentracdo de compostos bioativos nos graos. Desse modo, proporciona-se maior
competitividade e sustentabilidade a todos os integrantes da cadeia orizicola e,

consequentemente maior disponibilidade desses gréos para o consumo.

Para alcancar essas metas, os melhoristas de plantas tém buscado estimar os
parametros genéticos para o entendimento das bases genéticas dos caracteres
agronémicos. Com base nessas informacdes, pode-se melhorar a conducdo das
populacdes segregantes, assim como estabelecer a estratégia mais eficiente de
selecdo para estes caracteres e consequentemente maior eficiéncia no ganho

genético por ciclo de selecéo.

O uso da analise de geracdes tem proporcionado obter estimativas essenciais
dos parametros genéticos, potencializando o entendimento das bases genéticas de
caracteres de importancia agrondmica. Neste sentido, o presente trabalho teve como
objetivo estimar os parametros genéticos para o teor de compostos fendlicos totais
em arroz, assim como sua correlacdo com antocianinas totais e com a coloracdo do
pericarpo do arroz, proporcionando o entendimento da base genética desses

caracteres.
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3.2.Material e Métodos

O experimento foi conduzido na Estacdo Experimental Terras Baixas,
pertencente a Embrapa Clima Temperado, localizada nas coordenadas geogréficas,
31°48°49” de latitude Sul e 52°2820” de longitude Oeste, no municipio do Capao do
Leé&o, no estado do Rio Grande do Sul.

Os cruzamentos entre 0s genitores BRS Pampa de pericarpo branco com SCS
120 Onix de pericarpo preto e seu reciproco para obter as seguintes geracdes, foram
realizados nos anos agricolas de 2014/2015 para formar os F1, e em 2015/2016 para

obter os F2 e os retrocruzamentos.

A conducdo dos cruzamentos foi executada em casa de vegetacdo com
estrutura de vidro e orientacdo Norte-Sul. A emasculacéo foi realizada através de uma
bomba de succdo a vacuo, apdés um corte para remover a parte superior de cada
espigueta da porcdo intermediaria da panicula, quando essa estava no estadio
reprodutivo R2 (formacéao do colar na folha bandeira) ou no R3 (exsercao da panicula).
As espiguetas do terco superior das paniculas foram eliminadas, devido a alta
possibilidade de haver autofecundacgéo, assim como as do terco inferior, em razédo de
nao estarem maduras, resultando entre 50 a 60 espiguetas no terco intermediario por

panicula emasculada.

A etapa de polinizacédo, executada logo ap6s a emasculacéo, foi efetuada no
periodo de alta temperatura e radiacdo solar do dia, ou seja, entre as 12:00 h e as
13:30 h. Nesse horario, as espiguetas encontravam-se com as anteras e o estigma
expostos, 0 que proporcionava atraves de agitacdo manual das paniculas do genitor
masculino, a liberacdo dos gréos de polen para a fecundacdo do 6évulo do genitor
feminino e posterior formacdo da semente hibrida (F1 e retrocruzamentos). Esses

processos mencionados acima foram realizados nas safras 2014/2015 e 2015/2016.

Em casa de vegetacédo, nos anos 2016/2017, as sementes obtidas no processo
de hibridacdo (F1 e retrocruzamentos), F2 e os genitores usados nos cruzamentos,
foram semeados em linha em um tanque de concreto preenchido com terra em
condi¢cbes naturais de um Planossolo. Quando as plantas estavam no estadio
vegetativo V3 (colar formado na terceira folha do colmo principal) ou V4 (colar formado
na quarta folha do colmo principal) foram transplantadas manualmente no campo

experimental.
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O preparo do solo para o transplante, procedeu-se conforme o0 sistema
convencional. A adubacéo de base foi efetuada antes do transplante das plantas, com
aplicacdo correspondente a 300 kg ha' de NPK (férmula 5-20-20). Em seguida, foi
colocada uma pequena lamina de agua para facilitar o processo de transplante e o
desenvolvimento das plantas. A adubacao nitrogenada de cobertura, foi de 90 kg ha
! na forma de ureia, sendo aplicado 50% da dose no estadio V4 e o restante no estadio
RO (iniciacdo da panicula). O controle de plantas daninhas no experimento foi
realizado através aplicacdo de herbicidas recomendados para a cultura do arroz
irrigado (SOSBAI, 2016).

O transplante foi efetuado sob esquema de plantas espacadas, em fileiras de 5
m de comprimento com 0,50 m de espacamento entre linhas e 0,25 m em média entre
plantas. As linhas das plantas da geracéo F1 foram transplantadas intercaladas entre
as linhas dos genitores, com a finalidade de verificar e eliminar possiveis ocorréncias
de autofecundacbes, assim como nos retrocruzamentos. O delineamento
experimental utilizado foi o inteiramente casualizado, sendo as repeti¢cdes constituidas

conforme o nimero de plantas avaliadas em cada geracéao.

As sementes de cada geracao (P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2) foram colhidas de
forma manual e individual, em seguida foram acondicionadas em um secador de graos
para reducdo da umidade. Posteriormente foi realizada a trilha manual e o
descascamento dos graos de cada planta de todas as geracdes para processar as
avaliacdes de cor do pericarpo, em seguida foi efetuada a moagem dos gréos, para

analisar o teor de compostos fendlicos totais e antocianinas totais no gréo de arroz.

As determinacfes dos parametros quantitativos relacionados a cor do pericarpo
do arroz foram realizadas através do colorimetro Konica Minolta Chroma
Meter CR400. Obtendo assim, a luminosidade (L) onde os valores encontram-se em
uma amplitude de 0 (preto) a 100 (branco), coordenada a*, que varia de vermelho
(valores positivos) a verde (valores negativos) e a coordenada b* que varia de
amarelo (valores positivos) a azul (valores negativos). Com base nos valores das
coordenadas a* e b*, foi calculado a tonalidade da cor (°Hue) através da formula [arco
tangente (b*/a*)], e a saturacédo da cor (Croma) por meio da formula [(a*? + b*?)1/2],
conforme Minolta (1994).

As avaliagcbes para determinar o teor de compostos fendlicos totais e

antocianinas totais no grdo de arroz foi realizada no Laboratério de Pds-Colheita,
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Industrializacdo e Qualidade de Gréaos (LabGraos), no Departamento de Ciéncia e
Tecnologia Agroindustrial (DCTA) da Faculdade de Agronomia "Eliseu Maciel" (FAEM)
da Universidade Federal de Pelotas (UFPel).

A extracdo de fendlicos livres foi realizada de acordo com o método descrito
por Qiu et al. (2010), com algumas modificacdes. A farinha (2 g) foi extraida duas
vezes com solvente acetona/dgua (70:30 v/v). Para cada extracdo, a mistura foi
mantida num agitador mecanico (Certomat Biotech International) durante 1 h a 150
rpm a temperatura ambiente. Apos centrifugacéo (5430-R, Eppendorf AG) a 1430 x g
durante 5 min, os sobrenadantes obtidos a partir de cada extracdo foram combinados
e concentrados até a secura utilizando um evaporador rotativo a 35°C. Os extratos
secos foram redissolvidos em 20 mL de solvente acetona/agua (70:30 v/v) e utilizados

como extratos brutos para a quantificacao total dos teores de compostos fendlicos.

A quantificagdo do teor de compostos fendlicos totais foi determinada pelo
método de Folin-Ciocalteu, com algumas modificacdes (SINGLETON; ROSSI, 1965).
Resumidamente, misturou-se 100 pyL dos extratos adequadamente diluidos com 400
ML de agua destilada, 0,25 mL de reagente Folin-Ciocalteu 1N e depois adicionou-se
1,25 mL de carbonato de sodio a 7,5%. Depois de reagir durante 120 minutos, a
absorbancia da mistura foi medida a 725 nm (espectrofotdmetro UV 17000,
Shimadzu). A quantificacéo foi realizada utilizando uma curva de calibracao feita com
acido galico dissolvido em solvente acetona/agua (70:30 v/v). Os resultados foram
expressos em mg de equivalentes de acido galico (EAG) por 100 g de arroz em base

de peso seco.

O teor total de antocianinas foi determinado de acordo com o método proposto
por Abdel-Aal e Hucl (2003). Amostras de 500 mg de farinha foram colocadas em
tubos Falcon™ de 15 mL. A extracao foi realizada por adigdao de 5 mL de metanol
acidificado em trés lavagens (85% de metanol: 15% de HCI 1N). ApoOs cada
lavagem, foi realizada a centrifugacéo por 5 min a 5000 rpm. A leitura foi realizada a
um comprimento de onda de 535 nm em um espectrofotbmetro (Jenway 6705
UV/Visible). O teor total de antocianina foi expresso como um equivalente mg de

cianidina 3-glicosido (CGE)/qg.

Apés a quantificacdo dos atributos de coloracdo e de composto nutricionais,
foram realizadas as analises de médias e variancias. A partir da andlise das variancias

das geragbes P1, P2, F1, F2, RCp1 € RCp2 foram obtidas as seguintes estimativas
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para o teor de compostos fendlicos totais em arroz: variancia fenotipica: 6% = 62,;
variancia de ambiente: 6% = [(6%, + 26%, + 63,)/4]; variancia genotipica: 6% = 62 —
6%; variancia aditiva: 65 = 26%, — (Gacp; + O&cpy); Variancia de dominancia: 63 = 6% —
63; herdabilidade no sentido amplo: h3 = 62/6% e herdabilidade no sentido restrito:
hZ = 6% /62. As estimativas das herdabilidades no sentido amplo e restrito foram

classificadas de acordo com Cargnelutti Filho; Storck (2007), conforme a Tabela 3.1.

Tabela 3.1. Classificacdo da herdabilidade segundo Carneglutti Filho; Storck (2007).

Classificagao Herdabilidade (%)
Muito alta >81,0
Alta 249,0a<81,0
Moderada =25,0a<49,0
Baixa <25,0

Para a predicéo de ganhos por selecéo, obtida pela analise das variancias das
geracOes, foi considerada a selecao de 10% das melhores plantas da populagéo F2.
O ganho esperado, considerando-se a selecdo e a recombinacdo dos individuos
superiores na populacéo F2, foi estimado pela expresséo: AG = DS x hZ; onde: DS =
Diferencial de selecdo, que é igual a Xs - Xo, sendo Xs = corresponde a média das
plantas F2 selecionadas, X, = corresponde & média da populacéo original das plantas

F2 e h = herdabilidade no sentido restrito.

O célculo da estimativa do grau médio de dominancia (GMD), o qual torna
possivel analisar a magnitude e a direcao dos desvios, foi estimado por meio de:
2F1 — (P1 + P2)

GMD =k = —
P1 — P2

onde: P1 e P2, sdo as medidas dos genitores P1 e P2 e F1 é a média da geracéo F1.

A estimativa do numero de genes (n) para o carater foi feito utilizando a formula
abaixo:

_ A(1+0,5Kk?)

rl ~
80§

sendo: A é a amplitude total na populagéo F2, k é o grau médio de dominancia e 63 é

variancia genética.
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Sendo a classificagdo do grau médio de dominéancia (GMD) conforme a Tabela

3.2, para determinar o tipo de interacdo intra-alélica (CRUZ et al., 2012).

Tabela 3.2. Classificacao do tipo de interacdo intra-alélica sobre o carater quanto ao
grau médio da dominancia (GMD).

Grau meédio da dominéncia (GMD) Tipo de interagdo intra-alélica
l1(d=a) Dominéncia completa
O(d=a) Auséncia de dominancia
>1(d>a) Sobredominancia
<l(d<a) Dominéncia parcial

a: efeito génico aditivo. d: desvios de dominancia.

As analises dos parametros genéticos das geracdes foram avaliadas levando-
se em conta tanto o modelo completo (m, a, d, aa, ad, dd) calculado por meio do
método de minimos quadrados ponderados, quanto ao modelo aditivo-dominante (m,
a, d) como descrito por Mather; Jinks (1984) e Cruz et al. (2012). Para testar a hipotese
de efeito materno, efetuou-se a comparacao entre as medias pelo teste t a 5% de
significancia para os contrastes P1 x P2, P2 x P1, P1 x F1, P2 x F1 reciproco, F1 x F1

reciproco e F2 x F2 reciproco.

A correlacdo linear de Pearson, foi realizada entre o teor de compostos
fendlicos totais, antocianinas totais e os parametros (L, a*, b*, °Hue e Croma) da cor
do pericarpo em arroz. Todas as andlises foram realizadas com o auxilio do aplicativo
computacional em genética e estatistica, GENES (CRUZ, 2013; CRUZ, 2016).

3.3.Resultados e discussodes

As médias e as variancias estimadas para o carater teor de compostos
fendlicos totais em arroz, demonstram diferencas significativas no comportamento
fenotipico entre os genitores BRS Pampa e SCS 120 Onix (Tabela 3.3). Sendo, esses
genitores contrastantes em relacdo a esse carater, o que contribui para uma boa
precisdo na execuc¢do do estudo (ROCHA et al., 2009). A maior diferenca na
composicao quimica do arroz integral preto em relagcédo ao branco integral é o alto teor

de compostos fendlicos totais e a alta atividade antioxidante (SOMPONG et al., 2011).



46

O genitor BRS Pampa apresentou valores médios de compostos fendlicos
totais de 86,29 mg EAG 100 g* e 81,61 mg EAG 100 g, enquanto que no genitor
SCS 120 Onix foram de 504,88 mg EAG 100 g e 737,88 mg EAG 100 g, o qual
expressou uma superioridade numa proporcédo de seis a oito vezes. Resultados
semelhantes aos obtidos por Mira et al. (2008) e Chen et al. (2012). O teor de
compostos fendlicos totais pode chegar a 1244,9 mg EAG 100 g* (SHEN et al., 2009),

em gendtipos de arroz de pericarpo preto.

A variacao nos teores de compostos fendlicos totais em diferentes amostras de
arroz pode ser explicada por fatores genéticos, interagdo do genoétipo com as
variagcdes nas condi¢des de cultivo, estadio de maturacdo no momento da colheita
(NIU et al., 2013), nas alteracdes das partes constituintes do gréo e principalmente
em diferentes fragmentacdes obtidas da moagem dos gréos (Tl et al., 2015).

Tabela 3.3. NUmero de plantas avaliadas (N), médias (X) e variancias (62) a partir de
P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 para o teor de compostos fendlicos totais (mg EAG 100 g
1y em arroz, dos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X
BRS Pampa.

. BRS Pampa X SCS 120 Onix 3 SCS 120 Onix X BRS Pampa
Geracgéo Geracéo
N X 6’ N X 62

P12(BRS Pampa) 20 86,29 106,48 P1Q2(scs 120 6nixy 20 504,88 4754,48

P>d(scs 120 6nixy 20 737,88 11084,12 P2d(BRs Pampa) 20 81,61 143,49
Fi1 11 178,63 568,43 F1 20 194,12 957,95
F2 144 221,00 23228,95 F2 145 284,78 28630,09

RCi(F19 XP13) 92 145,86  13823,86 RCi(F1? XP1d) 67 418,89 50146,81

RC, (F19 X P23) 27 298,38  18818,55 RC:(F12 xP23) 88 122,50 4102,05

As estimativas e a significancia da hipétese de nulidade de cada parametro
genético do modelo completo para o carater teor de compostos fendlicos totais em
arroz, encontram-se na Tabela 3.4. Observa-se, que a média (m), a aditividade (a) e
as interacdes génicas aditiva x dominante (ad), foram os parametros significativos nos

cruzamentos entre BRS Pampa x SCS 120 Onix e seu reciproco.
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Tabela 3.4. Teste de significancia da hipotese de nulidade dos parametros genéticos
estimados a partir do modelo completo, com base nas médias do teor de compostos
fendlicos totais (mg EAG 100 g') em arroz, obtidas a partir de P1, P2, F1, F2, RCl e
RC2 dos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X BRS
Pampa.

. BRS Pampa X SCS 120 Onix SCS 120 Onix X BRS Pampa
Parametros

Estimativa Variancia t GL Estimativa Variancia t GL

m 407.59 6109,85 5,21** 298 349,59 6400,70 4,37** 335
-325,79 139,88 -27,55** 38 211,63 61,22 27,05 38

d -517,41  42135,33 -2,52* 308 -103,77 41858,31 -0,51™ 354

aa 4,49 5969,97 0,06™ 260 -56,35 6339,48 -0,71" 297

ad 346,54 3948,50 5,51** 155 169,51 3425,19 2,90** 191

dd 288,44  16903,11 2,22* 308 -51,70 16316,85 -0,40™ 354

m, média das linhagens homozigoticas derivadas de F2; a, medida do efeito génico aditivo; d, medida dos desvios
de dominéncia; aa, medida das interagbes génicas aditiva x aditiva; ad, medida das intera¢cdes génicas aditiva x
dominante; dd, medida das interacdes génicas dominante x dominante. GL: Grau de liberdade. * e **: Significativo
a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente, pelo teste t. ns: ndo significativo.

Apesar da decomposicéo ndo ser ortogonal, o coeficiente de determinacéo (R?)
pode ser adotado com o objetivo de percepc¢ao da importancia de um particular efeito
genético sobre a variabilidade disponivel do carater analisado (Tabela 3.5). Dessa
forma, o efeito genético mais importante na determinacdo do carater compostos
fendlicos totais em arroz foi o efeito génico aditivo (91,68% e 96,26%), seguido da
média (3,29% e 2,51%) enquanto que o efeito decorrente da dominancia foi o de

menor importancia (0,77% e 0,03%).

Esse fato proporciona uma elevada possibilidade de éxito no desenvolvimento
de linhagens superiores geneticamente, por meio de sele¢cédo, fundamentalmente a
partir da geracdo F2 que o0s ganhos genéticos nos ciclos de selecdo seréo
satisfatorios, visto que o componente de natureza aditiva € de elevada magnitude e
importancia. Segundo Rocha et al. (2009), como os efeitos aditivos foram
significativos, os ganhos preditos com a selecao para o teor de compostos fendlicos
totais em arroz poderéo ser alcancados, em razdo da aditividade ser facilmente fixada
conforme as etapas de selecdo e autofecundacbes, sendo de grande utilidade e
interesse nas técnicas convencionais de melhoramento de plantas autégamas
(GRAVINA et al., 2004).
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Tabela 3.5. Decomposi¢cao nao ortogonal da soma de quadrados (SQ) de parametros
(m, a, d, aa, ad, dd), pelo método de eliminacdo de Gauss, para o teor de compostos
fendlicos totais (mg EAG 100 g') obtidos a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos
cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X BRS Pampa.

BRS Pampa X SCS 120 Onix SCS 120 Onix X BRS Pampa

Fonte de Variagédo

SQ R2 (%) SQ R2 (%)
m/a, d, aa, ad, dd 27,19 3,29 19,09 2,51
a/m, d, aa, ad, dd 758,78 91,68 731,55 96,26
d/m, a, aa, ad, dd 6,35 0,77 0,26 0,04
aa/m, a, d, ad, dd 0,0034 0,0004 0,50 0,07
ad/m, a, d, aa, dd 30,41 3,67 8,39 1,10
dd/m, a, d, aa, ad 4,92 0,59 0,16 0,02

Total 827,665 759,952

m: média das linhagens homozigéticas derivadas de F2; a: medida do efeito génico aditivo; d: medida dos desvios
da dominancia; aa: medida das intera¢des aditiva x aditiva; ad: medida das intera¢des aditiva x dominante; dd:
medida das interagBes dominante x dominante.

As magnitudes dos componentes genéticos que controlam o carater, podem
ser avaliadas através do modelo reduzido aditivo-dominante que, além de mais
simples, tem sido rotineiramente utilizado no melhoramento, para prover as
informacdes indispensaveis na avaliacdo da eficiéncia de métodos empregados e do
éxito dos mesmos (CRUZ et al., 2012).

Para o carater em analise, compostos fendlicos totais em arroz, tanto no
cruzamento de BRS Pampa X SCS 120 Onix quanto no seu reciproco, considerando
0 modelo reduzido aditivo-dominante, a média foi o parametro em que se obteve a
maior estimativa. Ja o efeito génico decorrente da dominancia, a maior variancia, e
todos os parametros estimados diferiram significativamente de zero, a 1% de

probabilidade, pelo teste t (Tabela 3.6).



49

Tabela 3.6. Teste de significancia da hipotese de nulidade dos parametros genéticos
estimados a partir do modelo aditivo-dominante, com base nas médias do teor de
compostos fendlicos totais (mg EAG 100 g') obtidas a partir de P1, P2, F1, F2, RC1
e RC2 dos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X BRS
Pampa.

R BRS Pampa X SCS 120 Onix SCS 120 Onix X BRS Pampa
Parametros
Estimativa Variancia t GL Estimativa Variancia t GL
m 368,94 101,27 36,66** 308 303,11 53,49 41,44 354
a -282,73 101,84 -28,02** 308 222,28 53,65 30,35* 354
d -199,15 166,23 -15,45** 308 -110,06 98,64 -11,08** 354

m: média das linhagens homozigéticas derivadas de F2; a: medida do efeito génico aditivo; d: medida dos desvios
da dominéancia. **:Significativo a 1% de probabilidade pelo teste t.

Para avaliar a adequacéo do modelo aditivo-dominante, correlacionaram-se 0s
valores entre as médias observadas e estimadas (Tabela 3.7). Observa-se que o
modelo aditivo-dominante possibilita a obtencdo de médias estimadas que se
correlacionam com as medias observadas em magnitude de 0,9607 no cruzamento
BRS Pampa X SCS120 Onix e de 0,9826 no SCS 120 Onix X BRS Pampa, o que
equivale a uma determinacéao de 92,30% e 96,55%, respectivamente. O coeficiente
de correlacao elevado e préximo da unidade indica uma alta precisdo do modelo para

o carater teor de compostos fendlicos totais (ROCHA et al., 2009).

Tabela 3.7. Médias observadas (Y) e estimadas (Y) para os teores de compostos
fendlicos totais (mg EAG 100 g?) obtidas a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos
cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X BRS Pampa.

BRS Pampa X SCS 120 Onix SCS 120 Onix X BRS Pampa

Geracgéo Geracéo _
Y Y Y Y
P19 (8RS Pampa) 86,29 86,21 P19 (scs1200ny 504,88 525,40
P23 (scs1200nx 737,88 651,67 P23 @rspampay 81,61 80,83
Fi1 178,63 169,79 F1 194,12 193,06
F2 221,00 269,36 F2 284,78 248,08
RC1 (F1 X P1) 145,86 127,98 RCy(F1XxP1) 418,89 359,23
RC,(F1xP2) 298,38 410,73 RCz(F1xP2) 122,50 136,94
r(Y,Y) 0,9607 0,9826
R2 (%) 92,30 96,55

RC; (F19 X P13), RC2 (F19 X P23).

Nesse estudo, pode-se constatar que o uso do modelo genético aditivo-

dominante foi satisfatorio para explicar o comportamento da média das geracdes, em
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relacdo ao carater de teor de compostos fendlicos totais em arroz. Verificou-se que a
variabilidade aditiva, presente em F2, é relativamente superior & atribuida aos desvios
da dominancia para carater avaliado. Sendo possivel explicar 33,15% e 33,35% da
variagao total na geracdo F2, nos cruzamentos BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS
120 Onix X BRS Pampa, respectivamente (Tabela 3.8), possibilitando ao melhorista
obter plantas homozig6ticas superiores geneticamente a partir da selecdo na
populacdo F2 (MOREIRA et al., 2013).

Tabela 3.8. Decomposicao nao ortogonal da soma de quadrados de parametros (m,
a, d) pelo método de eliminacdo de Gauss, com base nas médias do teor de
compostos fendlicos totais (mg EAG 100 g*) a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2
dos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X BRS Pampa.

Fonte de BRS Pampa X SCS 120 Onix SCS 120 Onix X BRS Pampa

Variagao SQ R2 (%) SQ R? (%)
m/a, d 1344,049 56,77 1717,639 62,20
a/m, d 784,939 33,15 921,006 33,35
d/m, a 238,593 10,08 122,801 4,45
Total 2367,581 2761,45

m: média das linhagens homozigéticas derivadas de F2; a: medida do efeito génico aditivo; d: medida dos desvios
da dominancia.

O teor de compostos fendlicos totais, observado na meédia original nas
populacdes F2 foi de 221,0 e de 284,78 mg EAG 100 g%, nos cruzamentos de BRS
Pampa X SCS 120 Onix e de SCS 120 Onix X BRS Pampa, respectivamente (Tabela
3.9). Utilizando para a predicdo do ganho genético, uma intensidade de selecdo de
10% das plantas F2 com maior concentracdo de compostos fendlicos totais, o que
corresponde a selecdo das 14 melhores plantas nos dois cruzamentos, havera um
potencial de aumento na concentracdo nesse carater de 331,26 e 374,29 mg EAG 100
g%, o que representa um acréscimo de 89,14% e 13,82%, nos cruzamentos de BRS
Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X BRS Pampa, respectivamente.

Desse modo, espera-se que o teor médio de compostos fendlicos totais para o
primeiro ciclo apés a selecdo seja de 418,00 e 324,15 mg EAG 100 g* nos
recombinantes obtidos nos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS
120 Onix X BRS Pampa, o que representa um ganho por selecdo de 197,00 e 39,37
mg EAG 100 g%, respectivamente (Tabela 3.9).
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Tabela 3.9. Predicdo de ganhos genéticos com a selecdo de 10% dos melhores
individuos (Plantas) para o carater teor de compostos fendlicos totais (mg EAG 100 g-
1) em arroz, dos cruzamentos BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X BRS
Pampa.

Compostos Fendlicos Totais

Parametros BRS Pampa X SCS 120 Onix X
SCS 120 Onix BRS Pampa

Numero de individuos selecionados 14 14

Média original da F2 221,00 284,78
Média dos individuos selecionados 552,26 659,07
Diferencial de selecéo (DS) 331,26 374,29
Ganho por selecéo (AG) 197,00 39,37
Ganho por selecéo (AG%) 89,14 13,82
Média predita para 1° ciclo apds selecao 418,00 324,15

As predi¢cdes dos ganhos por selecéo variam em funcéo da populacéao estudada
e das condi¢cbes do ambiente as quais as plantas sédo submetidas durante o cultivo
(BURATTO; CIRINO, 2017), além da forma de combinacdo entre 0s genitores para
hibridacao. Desta forma, a partir da predicdo do ganho genético estimado no presente
trabalho, a combinacdo na hibridacdo entre os genitores mais promissora para a
selecdo em populacbes segregantes e consequentemente o desenvolvimento de
linhagens com elevado potencial genético para o teor de compostos fendlicos totais é
BRS Pampa X SCS 120 Onix.

Conforme a Tabela 3.10, verifica-se que a maior parte da variancia fenotipica
estimada nos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X BRS
Pampa, é devido a causa de magnitude genética, evidenciando assim, a existéncia de
variabilidade genética para o carater teor de compostos fendlicos totais em arroz.
Sendo que, no cruzamento entre BRS Pampa X SCS 120 Onix, a maior parte da
variancia genotipica é atribuida ao predominio da variancia genética aditiva. No
entanto, no cruzamento entre SCS 120 Onix X BRS Pampa, a variancia genética de

dominancia é superior a aditiva.
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Tabela 3.10. Estimativas das variancias fenotipica, genotipica, aditiva, de dominéncia
e de ambiente, das herdabilidades no sentido amplo e restrito, do grau médio de
dominancia e do numero de genes que controlam o carater teor de compostos
fendlicos totais, obtida a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre
BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X BRS Pampa.

SRSPampaX  SCe120 Onixx

Variancia fenotipica 23228,95 28630,09
Variancia genotipica 20147,09 26926,62
Variancia de ambiente 3081,86 1703,47
Variancia aditiva 13815,50 3011,32
Variancia de dominancia 6331,59 23915,30
Herdabilidade no sentido amplo (%) 86,73 94,05
Herdabilidade no sentido restrito (%) 59,47 10,52
Grau médio de dominancia 0,72 -0,47
Numero de genes que controlam o carater 6 23

As estimativas de herdabilidade no sentido amplo foram de magnitude muito
alta, de 86,73% e 94,05%, nos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e
SCS 120 Onix X BRS Pampa, respectivamente. Para a herdabilidade no sentido
restrito, que expressa a por¢ao da variancia fenotipica atribuida a aditividade, sendo
de grande utilidade para o melhoramento de plantas autbgamas pois é fixada pela
selecdo de plantas (RAMALHO et al., 2012), apresentou estimativas de magnitude
alta (59,47%) e baixa (10,52%), nos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix
e SCS 120 Onix X BRS Pampa, respectivamente.

Desse modo, pode-se antever o éxito no processo de melhoramento, ou seja,
as populacdes segregantes oriundas da hibridacdo de BRS Pampa x SCS 120 Onix
serdo altamente promissoras para o desenvolvimento de linhagens com elevado teor
de compostos fendlicos totais. Em razdo de, apresentarem estimativas de

herdabilidade no sentido restrito e predicdo do ganho por sele¢cdes maiores.

A partir das estimativas do grau médio de dominancia de 0,72 e -0,47, com
base nas médias, foi constatada a dominancia parcial negativa para o controle
genético do carater teor de compostos fendlicos totais em arroz. O sinal negativo
encontrado indica que a dominancia parcial ocorre em direcdo a manifestacao
fenotipica de menor grandeza do carater, ou seja, no sentido de ocorréncia de menor
teor de compostos fendlicos totais, consequentemente na dire¢cdo do genotipo BRS

Pampa.
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A estimativa do nUmero de genes que governam o carater teor de compostos
fendlicos totais em arroz variou de seis a vinte e trés. Estes valores ndo podem ser
tomados de forma absoluta, pois Cruz et al. (2012) sugerem cautela em interpretar o
ndmero de genes que controlam o carater em estudo com base no estimador utilizado
devido as pressuposi¢cdes em que se baseia. Porém, estes mesmos autores citam a
importancia das estimativas dos numeros de genes como indicativo da natureza
poligénica ou monogénica no controle do carater. Nesse caso, houve indicativo de

heranca poligénica ou quantitativa, para o carater teor de compostos fendlicos totais.

Os contrastes entre os cruzamentos de BRS Pampa X SCS 120 Onix e de SCS
120 Onix X BRS Pampa foram significativos, demonstrando diferencas entre as
médias dos genitores, assim como, no BRS Pampa X F1 e SCS 120 Onix X F1
reciproco, entretanto, os contrastes de F1 X F1 reciproco e F2 X F2 reciproco néo
foram significativos (Tabela 3.11). O contraste entre as geragcdes F1 e F1 reciproco é
utilizado para verificar a possibilidade de ocorréncia de efeito materno e a sua néo
significancia demonstra a inexisténcia de efeito materno, indicando que o fenoétipo da

geracdo F1 ndo é dependente do genitor feminino utilizado (RAMALHO et al., 2012).

Tabela 3.11. Teste de significancia entre as médias dos contrastes P1 x P2, P2 x P1,
P1x F1, P2 x F1 reciproco, F1 x F1 reciproco e F2 x F2 reciproco, para o carater teor
de compostos fenodlicos totais dos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e
SCS 120 Onix X BRS Pampa.

Diferencas entre

Contrastes Probabilidade

as médias
BRS Pampa (P1) X SCS 120 Onix (P2) 651,59 0,01**
SCS 120 Onix (P2) X BRS Pampa (P1) 423,27 0,01**
BRS Pampa (P1%) X F1 92,34 0,01**
SCS 120 Onix (P29) X F1 reciproco 310,76 0,01**
F1 X F1 reciproco 15,49 0,161"™
F2 X F2 reciproco 63,78 0,102"™

**: Significativo a 1% de probabilidade pelo teste t. ns: ndo significativo.

Segundo Bordallo et al. (2005), se a heranca de um determinado carater é
controlada por genes nucleares, os resultados de um cruzamento e seu reciproco
serdo similares. Se houver efeitos citoplasmaticos, os resultados dos cruzamentos
reciprocos serdo diferentes, em que o fenétipo dos descendentes sera influenciado

pelo genitor feminino que contribuiu com o citoplasma (BALDISSERA et al., 2012).
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Diante do exposto, supde-se a auséncia de efeito materno para o caréater teor de

compostos fendlicos totais em arroz.

A distribuicdo de frequéncia das plantas das seis geracoes P1, P2, F1, F2, RCp1
e RCpz para o teor de compostos fendlicos totais, nos cruzamentos entre BRS Pampa
x SCS 120 Onix e de SCS 120 Onix x BRS Pampa encontram-se na Figura 1 e na
Figura 2, respectivamente. Observa-se uma tendéncia da maioria dos individuos das
geracdes F1 e F2 apresentarem o teor de compostos fendlicos totais mais
semelhantes ao genitor BRS Pampa, em razdo da ocorréncia de dominéancia parcial

negativa, assim como, verificado nos retrocruzamentos com esse genitor.

Nos retrocruzamentos com o genitor SCS 120 Onix, verifica-se uma
prédisposi¢cdo da maior parte dos individuos em expressarem medias mais elevadas
para o teor de compostos fendlicos totais em comparacdo aos individuos das
geracOes F1 e F2 (Figura 3.1, Figura 3.2 e Tabela 3.3). Esse fato, pode ser explicado
devido a transferéncia de alelos e/ou genes do genitor SCS 120 Onix, que codificam
para o teor de compostos fendlicos totais, consequentemente aumentando sua

frequéncia.
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Figura 3.1. Distribuicao de frequéncia do teor de compostos fenolicos totais em arroz,
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As correlagOes apresentadas na Tabela 3.12 para os caracteres analisados,
em sua maioria foram significativas a 1% de probabilidade. A correlacdo entre o teor
de compostos fendlicos totais (TCFT) e antocianinas totais (AT) foi significativa,
positiva e de magnitude muito alta, com um coeficiente de 0,94. Resultado similar aos
relatados por Zhang et al. (2015) e por Chen et al. (2017), os quais obtiveram

correlacdes significativas positivas de 0,95 e 0,91, respectivamente.

No entanto, ao correlacionar o TCFT e AT com os caracteres constituintes da
cor, tais como: L, b*, °Hue e Croma as correlacbes foram significativas, negativas e
de magnitude moderada para os componentes L e °Hue, e de magnitude alta para b*
e Croma. Resultados semelhantes aos obtidos por Shen et al. (2009), Yodmanee et
al. (2011), Chen et al. (2017) e Shao et al. (2017).

Tabela 3.12. Estimativas dos coeficientes de correlagéo linear de Pearson entre os
caracteres antocianinas totais (AT), teor de compostos fenolicos totais (TCFT),
luminosidade da cor (L), coordenada a* da cor (a*), coordenada b* da cor (b*),
tonalidade da cor (°Hue) e saturacao da cor (Croma) em arroz.

Caracteres AT TCFT L ax b* °Hue Croma

AT 1 0,94** -0,59** -0,17"  -0,71* -0,64** -0,74**

TCFT 1 -0,62** -0,13"  -0,74** -0,66** -0,77**

L 1 -0,52** 0,94** 0,93** 0,93**

a* 1 -0,32* -0,47** -0,25"

b* 1 0,95** 0,99**

°Hue 1 0,93**
Croma 1

**e*: Correlagao significativo a 1% e 5% de probabilidade pelo teste t. ns: correlacéo néo significativa.

Os resultados obtidos entre as correlacdes analisadas, possibilitara a selecéao
indireta nas geracdes segregantes para o0s caracteres teor de compostos fendlicos
totais e antocianinas totais em arroz, fundamentada nos parametros relacionados a
cor do pericarpo. Sendo a selecdo executada através das variaveis Croma ou b* da
cor, pois apresentam correlagdes significativas de alta magnitude com os atributos

nutricionais.

Dessa forma, o processo de identificagdo e selecdo dos individuos ou
populacbes segregantes promissoras sera rapido e facil nos programas de

melhoramento genético que tem por objetivo desenvolver cultivares de arroz com
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elevados teores de compostos fendlicos totais e antocianinas totais, pois ndo havera
a necessidade de realizar nessas geracdes analises demoradas e dispendiosas de
laboratorios.

A partir dos resultados mencionados acima, provavelmente o carater teor de
antocianinas totais também apresente as mesmas particularidades genéticas obtidas
para o teor de compostos fendlicos totais em arroz. Assim, o carater teor de
antocianinas totais em arroz apresenta, dominancia parcial negativa, possui heranca
genética quantitativa, ndo tem efeito materno e o efeito génico aditivo € o mais

importante na determinacgdo do carater.

3.4.Conclusodes

O efeito génico mais importante na determinacéo do carater teor de compostos

fendlicos totais em arroz é o efeito génico aditivo.

A selecéo de plantas na populagéo F2 proveniente do cruzamento entre BRS
Pampa x SCS 120 Onix é mais promissora para obtenc&o de cultivares de arroz com
elevado teor de compostos totais, devido a alta herdabilidade no sentido restrito e a
mesma tendéncia os efeitos génicos aditivos serem predominantes na expresséo do

carater.

As estimativas dos componentes e parametros genéticos indicam que ha
variabilidade genética significativa para o teor de compostos fendlicos totais,
proporcionando ganhos genéticos em ciclos adicionais de selecdo com base no

fendtipo para o processo de melhoramento.

O teor de compostos fendlicos totais em arroz comporta-se como um carater
de heranca quantitativa, com ocorréncia de acdo génica de dominancia parcial no

sentido do gendtipo BRS Pampa de pericarpo branco.

N&o ocorre efeito materno na expresséao do carater teor de compostos fendlicos

totais em arroz.

Os parametros Croma e coordenada b* da cor do pericarpo em arroz podem
serem usados como critérios de selecédo indireta para o teor de compostos fendlicos

totais e também para antocianinas totais.
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4. Capitulo I

Controle genético da coloracdo do pericarpo em arroz

4.1.Introducéao

O arroz possui uma grande importancia na nutricdo humana, fornecendo 20%
das calorias e 15% das proteinas consumidas pela populacdo mundial (SAJID et al.,
2015), também é uma boa fonte de varios minerais essenciais e vitaminas (PATHAK
et al., 2017), sendo o principal alimento para dois tercos da populacdo global
(KONATE et al., 2016).

Esse cereal, é cultivado em uma ampla diversidade de ecossistemas em
condicBes climaticas tropicais e temperadas (DIXIT et al., 2014), onde a maioria das
cultivares semeadas e consumidas mundialmente tem o pericarpo branco (ZHANG et

al., 2015), mas também ha cultivares com o grao pigmentado.

Em algumas regides da Asia as cultivares tradicionais de arroz com pericarpo
colorido sdo particularmente valorizadas nos mercados locais (FINOCCHIARO et al.,
2007). Esse fato, € similarmente observado em outros locais ao redor do mundo, onde

os consumidores estéo priorizando alimentos com maior qualidade e valor nutricional.

As caracteristicas relacionadas a qualidade do grdo abrangem a aparéncia
fisica, as propriedades culinarias e alimentares e, mais recentemente, o valor
nutricional (FITZGERALD et al., 2009). Quanto a aparéncia fisica dos graos, destaca-
se a coloracdo, o tamanho, o formato e a quantidade de graos inteiros, para as
propriedades culinarias e alimentares, o teor de amilose, a temperatura de
geletinizacdo e o aroma, e para o valor nutricional evidencia-se a importancia dos

compostos bioativos como 0os compostos fendlicos e a capacidade antioxidante.

Atualmente, os tipos especiais de arroz com pericarpo pigmentado sao
categorizados como um alimento funcional, uma vez que contém grandes quantidades

de compostos fendlicos (YAWADIO et al., 2007). Os teores de compostos fendlicos
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totais no arroz variam muito em funcdo da pigmentacéo do pericarpo e também entre

genotipos com a mesma cor.

A cor vermelha do grdo é devido a deposicdo e polimerizagda oxidativa de
proantocianidinas, enquanto que a cor do grao preto é causada pela deposicéo de
antocianinas (GOUFO; TRINDADE, 2014). A literatura menciona teores de 240 a 1056
mg equivalentes de acido galico/100g no arroz preto e variacdes de 79 a 700 mg
equivalentes de acido galico/100g no arroz vermelho (SHEN et al., 2009; MIN et al.,
2010; SOMPONG et al., 2011; CHEN et al., 2012). Além disso, os gendtipos de arroz
pigmentados apresentam maior capacidade antioxidante do que os genétipos de
pericarpo branco (ZHANG et al., 2010), desempenhando importante papel para a
manutencao da saude humana (CERQUEIRA et al., 2007).

Desse modo, 0 arroz com pericarpo pigmentado caracteriza-se pelo alto valor
nutricional em relacdo ao de pericarpo branco, onde constata-se que essas
propriedades funcionais estdo diretamente relacionadas a coloracdo do gréo. Assim,
para facilitar a selecéo de plantas com elevado potencial genético desses caracteres
nutricionais, a compreensdo das bases genéticas dos parametros relacionados a
coloracdo do pericarpo em arroz, facilita e aumenta a eficacia no trabalho do

melhorista em obter esses resultados.

Nessa circunstancia, a utilizacdo de andlises em geracfes segregantes tem
possibilitado estimar os parametros genéticos, permitindo a elucidacéo da natureza e
da magnitude das acfes genéticas envolvidas no carater. Neste sentido, esse trabalho
teve como objetivo determinar os parametros genéticos e o modo de acdo génica
predominante para os caracteres da cor (luminosidade, coordenada a*, coordenada

b*, tonalidade e saturac&o) do pericarpo em arroz.
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4.2 Material e Métodos

Para analisar os parametros preponderantes no controle genético associados
aos caracteres da cor do pericarpo em arroz, efetuou-se analises desses, a partir de
P1, P2, F1, F2, RC1 (F1 x P1) e RC2 (F1 x P2) nos cruzamentos entre BRS Pampa x
SCS 120 Onix e SCS 120 Onix x BRS Pampa. Sendo BRS Pampa de pericarpo branco
e SCS 120 Onix de pericarpo preto.

A execucdo desses cruzamentos e a conducdo dessas geracdfes em um
mesmo ambiente de cultivo foram realizadas nos anos agricola de 2014/2015 ao
2016/2017 na Estacdo Experiemental Terras Baixas, pertencente a Embrapa Clima
Temperado, localizada nas coordenadas geograficas, 31°48’49” de latitude Sul e
52°28°20” de longitude Oeste, no municipio do Capéo do Ledo, no estado do Rio
Grande do Sul. Esses procedimentos foram conduzidos conforme a descricdo do
material e métodos do experimento I, assim como, realizado na colheita e na pés-
colheita dessas geracoes. O delineamento experimental utilizado foi o inteiramente
casualizado, sendo as repeticbes constituidas conforme o numero de plantas

avaliadas em cada geracéo.

A determinacao dos parametros quantitativos relacionados a cor do pericarpo
do arroz foi realizada no Laboratério de Agronomia (LabAgro), no Departamento de
Fitotecnia da Faculdade de Agronomia "Eliseu Maciel" (FAEM) da Universidade
Federal de Pelotas (UFPel), através do equipamento denominado colorimetro Konica
Minolta Chroma Meter CR400 (Figura 4.1). Esse € um instrumento de medicao portatil,
projetado para avaliar a cor de objetos, especialmente com superficies em condicdes
mais suaves ou com variacdo de cor minima. Sendo amplamente utilizado pois
correlaciona consistentemente os valores de cor com a percepcao Vvisual,

apresentando alta confiabilidade e precisédo nas avaliacdes de cor.
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Figura 4.1. Colorimetro Konica Minolta Chroma Meter CR400.

Fonte: Konica Minolta.

Obtendo assim os seguintes parametros relacionados a cor: a luminosidade (L)
onde os valores encontram-se em uma amplitude de 0 a 100, correspondendo as
cores preta e branca, coordenada a* (a*) que varia de vermelho a verde onde os
valores oscilam de +60 a -60, respectivamente, e a coordenada b* (b*) que varia de
amarelo a azul apresentando valores de +60 a -60, respectivamente. Com base nos
valores das coordenadas a* e b*, foi calculado a tonalidade da cor (°Hue) atraves da
formula [arco tangente (b*/a*)], e a saturacéo da cor (Croma) por meio da férmula [(a*?

+ b*?)12], conforme Minolta (1994). Conforme ilustrado na Figura 4.2.

(Amarelo)

L=100 90°

& ;) &

Croma

(Verde) -a

+a (Vermelho)
180 i

0

L=0 (Azul)

Figura 4.2. Diagrama de cores sistema CIELab.

Fonte: Hunter Lab, 1996.
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A partir da andlise das variancias a partir de P1, P2, F1, F2, RCp1 € RCp, foram
obtidas as seguintes estimativas para os caracteres L, a, b, °"Hue e Croma da cor em
arroz: variancia fenotipica: 6% = 63,; variancia de ambiente: 6% = [(63, + 263, +
6%,)/4]; variancia genotipica: 64 = 6% — 6%; variancia aditiva: 64 = 26%, — (G&cp1 +
G2cp,); Variancia de dominancia: 63 = 62 — 6%; herdabilidade no sentido amplo: h% =
62 /6% e herdabilidade no sentido restrito: hi = 63 /62

As estimativas das herdabilidades no sentido amplo e restrito foram

classificadas de acordo com Cargnelutti Filho; Storck (2007), conforme a Tabela 4.1.

Tabela 4.1. Classificacdo da herdabilidade segundo Cargnelutti Filho; Storck (2007).

Classificagao Herdabilidade (%)
Muito alta >81,0
Alta >249,0a<81,0
Moderada =25,0a<49,0
Baixa <25,0

O célculo da estimativa do grau médio de dominancia (GMD), o qual torna

possivel analisar a magnitude e a direcao dos desvios, foi estimado por meio de:

2F1 — (P1 + P2)
P1-P2

GMD =k =

onde: P1 e P2, sdo as medidas dos genitores P1 e P2 e F1 é a media da geracéo F1.

Sendo a classificacao do grau médio de dominancia (GMD) conforme a Tabela

4.2 abaixo, para determinar o tipo de interacdo intra-alélica (CRUZ et al., 2012).

Tabela 4.2. Classificacéo do tipo de interacao intra-alélica sobre o carater quanto grau
médio da dominancia (GMD).

Grau médio da dominancia (GMD) Tipo de interacéo intra-alélica
l(d=a) Dominancia completa
O0(d=a) Auséncia de dominancia
>1(d>a) Sobredominancia
<l(d<a) Dominancia parcial

a: efeito génico aditivo. d: desvios de dominancia.
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A estimativa do numero de genes (n) para os caracteres em analise foram feitos
utilizando a formula abaixo:

_ A%(1+40,5k?)

0 _
80§

sendo: A é a amplitude total na populacéo F2, k é o grau médio de dominancia e 6; é

a variancia genética.

As andlises dos parametros genéticos das geracdes foram avaliadas levando-
se em conta tanto o modelo completo (m, a, d, aa, ad, dd) calculado por meio do
método de minimos quadrados ponderados, quanto ao modelo aditivo-dominante (m,
a, d) como descrito por Mather; Jinks (1984) e Cruz et al. (2012). Para testar a hipotese
de efeito materno, efetuou-se a comparagcao entre as meédias pelo teste t a 5% de
significancia para os contrastes P1 x P2, P2 x P1, P1 x F1, P2 x F1 reciproco, F1 x F1
reciproco e F2 x F2 reciproco. Todas as analises foram realizadas através do
aplicativo computacional em genética e estatistica, GENES (CRUZ, 2013; CRUZ,
2016).

4.3.Resultados e discussoes

Na analise de variancia, observou-se efeito significativo para a luminosidade da
cor (L), coordenada a* da cor (a*), coordenada b* da cor (b*), tonalidade da cor (°Hue)
e saturacao da cor (Croma), a partir dos cruzamentos entre BRS Pampa x SCS 120
Onix e SCS 120 Onix x BRS Pampa (Tabela 4.3). Demonstrando assim, a presenca
de variabilidade genética para esses parametros relacionados a coloracdo do
pericarpo em arroz e a diferenca genética entre 0s genitores utilizados nos
cruzamentos.

Uma estimativa utilizada para quantificar a variabilidade genética disponivel em
uma populacdo, quando se deseja determinar o seu potencial para fins de
melhoramento genético, € a relacdo CVg/CVe (RIGON et al., 2012). Quando esta
razao resulta em um valor igual ou maior do que 1,0, a situacdo € favoravel a selecéao
(MISTRO et al., 2007). Dessa forma, dispbe-se de condicbes favoraveis a selecao
para os caracteres relacionados a cor do pericarpo em arroz, pois a maioria dos
valores sdo maiores ou proximos da unidade. Sendo o cruzamento entre BRS Pampa

x SCS 120 Onix o mais promissor, para obter maior ganho genético por sele¢do, pois
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apresenta os valores da relacdo CVg/CVe superior em todos os parametros da cor,

em relag&o ao cruzamento SCS 120 Onix X BRS Pampa.

Tabela 4.3. Analise de variancia para os parametros (L, a*, b*, °Hue e Croma)
relacionados a coloragao do pericarpo em arroz, considerando os genitores (P1 e P2)
e as geracdes F1 e F2, obtidas nos cruzamentos entre BRS Pampa x SCS 120 Onix
e SCS 120 Onix x BRS Pampa.

BRS Pampa X SCS 120 Onix

\F/Z?it:ggg Quadrado Médio
GL L a* b* °Hue Croma
Tratamentos 3 7981,10** 62,16** 1096,58**  4869,72** 984,83**
Residuo 191 199,48 3,76 34,89 218,38 29,63
Total 194
Média 33,32 3,60 10,42 61,80 11,53
CVe (%) 42,38 53,91 56,69 23,91 47,21
CVg (%) 50,04 40,18 59,12 20,86 50,67
CVg/CVe 1,18 0,74 1,04 0,87 1,07
SCS 120 Onix X BRS Pampa
\F/gpifggg Quadrado Médio
GL L a* b* °Hue Croma
Tratamentos 3 7226,55** 64,08** 1106,09**  5587,69** 960,70**
Residuo 201 197,12 4,19 32,48 223,47 28,12
Total 204
Média 31,79 3,59 10,17 61,28 11,3
CVe (%) 44,16 57,0 56,05 24,39 46,93
CVg (%) 46,48 37,97 56,80 21,06 47,63
CVg/CVe 1,05 0,66 1,01 0,86 1,01

L = Luminosidade da cor; a* = coordenada a* da cor; b* = coordenada b* da cor; °Hue = tonalidade da cor; Croma
= saturacéo da cor. GL = graus de liberdade. CVe = coeficiente de variagdo ambiental. CVg = coeficiente de
variacao genético. **: Significativo pelo teste F a 1% de probabilidade de erro.

Para estudos de heranca genética em plantas autdbgamas, como por exemplo
0 arroz, é necessario a realizacdo de cruzamentos entre genitores homozigotos
contrastantes para uma caracteristica (BALDISSERA et al., 2014). Conforme as
estimativas das médias e das variancias para os parametros relacionados a coloracao
do pericarpo em arroz (Tabela 4.4), e os resultados mencionados anteriormente,

pode-se constatar que os genitores sdo contrastantes.

Os parametros da cor diferem entre os grupos de arroz branco, vermelho e
preto (PANG et al., 2017). O genitor de pericarpo branco apresentou valores maiores
para os parametros L, b*, °Hue e Croma, € menor para 0 parametro a*, quando

comparado com o0 genitor de pericarpo preto. Assim, o genitor BRS Pampa
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caracteriza-se por valores médios entre 59,99 a 62,73 para L, de 20,49 a 20,56 para
b*, de 86,36 a 86,82 para o °Hue, de 20,52 a 20,60 para o Croma e de 1,32 a 2,62
para a*, enquanto que o genitor SCS 120 Onix, possui valores médios entre 16,53 a
16,59 para L, de 2,91 a 3,04 para b*, de 49,53 a 52,60 para o °Hue, de 3,67 a 4,02
para o Croma e de 2,24 a 2,62 para a*.

Esses resultados corroboram com Yafang et al. (2011), que em um estudo com
18 acessos de arroz com pericarpo branco apresentaram valores médios para 0s
parametros da cor de 61,65 parao L, 18,81 para o b*, 19,04 para o Croma, 81,31 para
°Hue e 2,87 para a*. Assim como, Zhang et al. (2015), avaliaram 6 acessos de arroz
com pericarpo preto que expressaram valores médios de 22,66, 3,66 e 3,27 para 0s
parametros L, a* e b* da cor, respectivamente, o que corresponde a um °Hue de 41,78
e Croma de 4,91.

Tabela 4.4. Nimero de plantas avaliadas (N), médias (X) e variancias (%) a partir de
P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 para os parametros (L, a*, b*, °"Hue e Croma) relacionados
a coloracdo do pericarpo em arroz, dos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120
Onix e SCS 120 Onix X BRS Pampa.

BRS Pampa X SCS 120 Onix
Geragao L a* b* °Hue Croma
N x o? X o2 X o? X o? X o?
P1Q@rspampay 20 62,73 4,41 1,32 0,16 20,56 1,26 86,36 0,99 20,60 1,29
P>dscs1200ny 20 16,59 1,20 2,24 0,15 291 0,12 52,60 11,03 3,67 0,23
Fi 11 24,37 3,82 506 1,05 7,35 2,90 5529 11,29 8,93 3,70
F2 144 32,25 265,43 3,99 4,90 10,29 46,22 60,16 289,30 11,56 39,11
RCi(F1XP1) 92 38,57 295,66 3,64 6,38 14,36 41,97 69,82 271,35 15,29 33,79
RC,(F1XP2) 27 23,80 67,78 3,52 2,74 584 16,89 5599 67,31 6,94 17,77
SCS 120 Onix X BRS Pampa
Geragao L a* b* °Hue Croma
N x o? X  ©? X o? X o? X o?
P1Qscs1200ny 20 16,53 3,05 2,62 0,48 3,04 0,36 4953 1825 4,02 0,75
P.d@rspampsy 20 59,99 598 1,14 0,08 20,49 0,43 86,82 0,68 20,52 0,43
Fi 20 24,64 6,552 5,04 052 7,23 1,57 5494 13,18 8,82 1,79
F> 145 31,34 268,99 3,87 5,65 10,26 44,78 60,85 286,78 11,50 38,30
RCi(F1XP1) 67 26,67 257,79 3,42 3,42 8,00 3841 57,86 260,64 9,17 33,22
RC.(F1XP2) 88 39,89 202,31 4,24 7,74 1552 23,78 71,56 198,78 16,49 17,89

L = Luminosidade da cor; a* = coordenada a* da cor; b* = coordenada b* da cor; °Hue = tonalidade da cor; Croma
= saturagéo da cor. RC; (F12 X P13), RC, (F12 X P243).
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Em todas as geracdes nos dois cruzamentos analisados, as estimativas de
variancias para os parametros relacionados a coloragéo do pericarpo em arroz, foram
maiores em F2 e nos retrocruzamentos. A maior variancia em F2, como verificado
para os parametros b*, °Hue e Croma nos dois cruzamentos e L no cruzamento entre
SCS 120 Onix X BRS Pampa, era previsto por ser esta a geracdo com maior parte
dos loci segregantes, consequentemente maior variabilidade. Para os parametros a*
da cor nos dois cruzamentos e L no cruzamento entre BRS Pampa X SCS 120 Onix,
0 retrocruzamento apresentou maior estimativa da variancia. Sendo observado, que
essa condicdo aconteceu sempre quando utilizado o genitor BRS Pampa no
retrocruzamento. Esse fato, pode ser explicado devido a ocorréncia da expresséo dos
alelos recessivos (MARTINS FILHO et al., 2002) do carater.

As estimativas das médias das geracdes F1 e F2, em todos os parametros
relacionados a cor do pericarpo de arroz nos dois cruzamentos estudados, foram
similares ou intermediarias as médias dos genitores. Segundo Rocha et al. (2009),
isso indica que o tipo de interacdo alélica predominante entre os genes que
condicionam a variabilidade para os parametros L, a*, b*, °Hue e Croma da cor do

pericarpo em arroz, é aditiva.

Na Tabela 4.5, séo apresentadas as estimativas, as variancias das estimativas
e as significancias da hipotese de nulidade de cada parametro do modelo completo
para os caracteres L, a*, b*, °Hue e Croma da cor do pericarpo em arroz. O parametro
média (m), sé nédo foi significativa para o carater coordenada a* da cor (a*) no
cruzamento entre SCS 120 Onix x BRS Pampa, enquanto que, o efeito de dominancia
(d) somente foi significativo para coordenada b* da cor (b*) e saturacéo da cor (Croma)
nesse mesmo cruzamento. Ja a estimativa do efeito génico aditivo (a), que é fixado
na populacdo com o avan¢o das geracfes em decorréncia das autofecundacodes
(BALDISSERA et al.,, 2014) e apresenta extrema relevancia no melhoramento
genético de plantas autbgamas, foi significativo para todos os caracteres analisados

relacionados a cor do pericarpo em arroz.

As interacdes génicas que apresentaram significancia para os caracteres
relacionados a coloracédo do pericarpo em arroz foram, a aditiva x dominante (ad) para
a luminosidade da cor (L) nos dois cruzamentos analisados e para coordenada a* da
cor (a*) e tonalidade da cor (°Hue) no cruzamento entre SCS 120 Onix X BRS Pampa.

Assim como, as intera¢des génicas aditiva x aditiva (aa) e dominante x dominante (dd)
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gue foram significativas apenas para coordenada b* da cor (b*), tonalidade da cor

(°Hue) e da saturagao da cor (Croma) nesse mesmo cruzamento.

Tabela 4.5. Teste de significancia da hipotese de nulidade dos parametros genéticos
estimados a partir do modelo completo, com base nas médias dos caracteres
luminosidade da cor (L), coordenada a* da cor (a*), coordenada b* da cor (b*),
tonalidade da cor (°Hue) e da saturacdo da cor (Croma) em arroz, obtidas a partir de
P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e
SCS 120 Onix X BRS Pampa.

BRS Pampa X SCS 120 Onix

ParAmetros L a* b* °Hue Croma
Est. Var. Est. Var. Est. Var. Est. Var. Est. Var.
m 298 43,92** 52,46 3,42** 1,23 12,49** 9,48 58,49** 54,06 13,91* 8,47
a 38 23,07 0,07 -046** 0,004 8,82** 0,02 16,88** 0,15 8,46* 0,02
308 -27,14™ 325,02 0,64™ 8,47 -3,67™ 59,90 9,89™ 326,88 -4,43" 54,80
aa 260 -4,26™ 52,39 -1,64"™ 123 -0,76™ 9,46 10,99™ 5391 -1,78"™ 8,45
ad 155 -16,6* 23,18 1,17/~ 0,70 -0,60"™ 4,40 -6,13" 22,37 -0,23™ 4,18
dd 308 7,59 122,75 1,00 3,68 -1,48™ 23,56 -13,08"™ 123,93 -0,56" 22,17

SCS 120 Onix X BRS Pampa
L a* b* °Hue Croma
Parametros

GL Est. Var. Est. Var. Est. Var. Est. Var. Est. Var.
m 335 30,50** 54,38 2,06™ 1,187 5,78* 8,33 52,75* 56,48 6,94** 7,04
a 38 -21,73* 0,11 0,74* 0,007 -8,72* 0,01 -18,64* 0,24 -8,25** 0,01
354 9,21" 341,34 4,27™ 7,590 16,48* 50,30 30,22" 350,74 16,35* 42,30
aa 297 7,76™ 54,27 -0,18™ 1,180 5,98* 8,32 1542* 56,24 5,32* 7,02
ad 191 17,04** 25,04 -3,12** 0,584 2,41 3,41 9,88 2554 1,85™ 2,86
dd 354 -15,07" 129,78 -1,29"™ 2,980 -15,04* 18,79 -28,04* 133,61 -14,47** 15,83

Est.: estimativa. Var.: varidncia. m, média das linhagens homozigéticas derivadas de F2; a, medida do efeito génico
aditivo; d, medida dos desvios de dominancia; aa, medida das interacdes génicas aditiva x aditiva; ad, medida das
interacdes génicas aditiva x dominante; dd, medida das interacdes génicas dominante x dominante. GL: Grau de
liberdade. * e **; Significativo a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente, pelo teste t. ns: ndo significativo.

A decomposicdo ndo ortogonal da soma de quadrados dos parametros (m, a,
d, aa, ad, dd) para os caracteres L, a*, b*, °Hue e Croma relacionados a coloracao do
pericarpo em arroz, através do coeficiente de determinacéo (R?) pode ser utilizada
para prover informacdo da importancia de um particular efeito genético sobre a

variabilidade disponivel desses caracteres estudados (Tabela 4.6).
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Tabela 4.6. Decomposi¢cao nao ortogonal da soma de quadrados (SQ) de parametros
(m, a, d, aa, ad, dd), pelo método de eliminacdo de Gauss, para 0s caracteres
luminosidade da cor (L), coordenada a* da cor (a*), coordenada b* da cor (b*),
tonalidade da cor (°Hue) e da saturagéo da cor (Croma) obtidos a partir de P1, P2, F1,
F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix
X BRS Pampa.

BRS Pampa X SCS 120 Onix

Fonte de

. L ax b* °Hue Croma
Variagéo

SQ R2%) SQ R*%) SQ RY %) SQ RX%) SQ R%)

m/a, d, aa, ad,dd 36.77 048 9,49 1366 1646 0365 63,27 3,22 2287 0,601
a/m, d, aa, ad, dd 7589,58 99,32 55,52 79,90 4494,56 99,62 1894,12 96,49 3769,77 99,38
d/m, a, aa, ad, dd 2,27 0,03 0,05 0,07 0,224 0,006 0,30 0,02 0,36 0,009
aa/m,a,d,ad,dd 0,35 0,005 220 3,16 0,061 0,001 224 0,11 0,37 0,009
ad/m, a,d,aa,dd 11,88 0,16 196 282 0,082 0,002 1,68 0,09 0,01 0,0004
dd/m, a, d, aa,ad 0,47 0,006 0,27 0,39 0,093 0,002 1,38 0,07 0,01 0,0004

Total 7641,31 69,49 4511,48 1962,98 3793,39
SCS 120 Onix X BRS Pampa
Fon_te (Ele L a* b* °Hue Croma
Variagéao

SQ R%) SQ R*%) SQ RX%) SQ RX%) SQ R3%)

m/a, d, aa, ad,dd 17,11 0,41 358 3,51 4,01 0,05 49,27 321 6,85 0,15
a/m, d, aa, ad, dd 4184,96 99,25 78,60 77,17 7653,47 99,64 146857 95,71 4632,48 99,32
d/m, a, aa, ad, dd 0,25 0,01 240 2,36 5,40 0,07 2,60 0,17 6,32 0,14
aa/m, a, d, ad, dd 1,11 0,03 0,03 0,03 431 0,06 4,23 0,28 4,04 0,09
ad/m, a, d, aa,dd 11,59 0,27 16,69 16,38 1,70 0,02 3,82 0,25 1,19 0,03
dd/m, a, d, aa, ad 1,75 0,04 056 055 12,03 0,16 5,88 0,38 13,23 0,28

Total 4216,76 101,86 7680,91 1534,38 4664,11

m: média das linhagens homozigoéticas derivadas de F2; a: medida do efeito génico aditivo; d: medida dos desvios
da dominancia; aa: medida das interacdes aditiva x aditiva; ad: medida das intera¢des aditiva x dominante; dd:
medida das interacdes dominante x dominante.

Assim, os valores de R? demonstram que os efeitos genéticos mais importantes
para todos os caracteres analisados relacionados a coloracdo do pericarpo em arroz
foram os aditivos (a). Dentre os efeitos simples (m, a, d), de modo geral, a média (m)
foi 0 segundo parametro mais importante na determinacdo dos caracteres, com
excecao apenas no carater coordenada b* da cor (b*) no cruzamento entre SCS 120
Onix X BRS Pampa, sendo o efeito causado pela dominancia (d) o de menor
importancia. As interacdes epistaticas aditiva x aditiva (aa), aditiva x dominante (ad) e
dominante x dominante (dd) apresentaram pouca influéncia genética nas médias para

a determinacdo dos caracteres da cor do pericarpo em arroz. Exceto no carater
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coordenada a* da cor (a*) no cruzamento entre SCS 120 Onix X BRS Pampa, onde

foi observado uma contribuicéo de 16,38% do efeito da interacao ad.

Diante desses resultados, se evidéncia a possibilidade de desenvolvimento e
obtencdo de novas linhagens superiores geneticamente para todos os caracteres
analisados relacionados a coloragcdo do pericarpo em arroz. Devido ao fato, do
componente genético de natureza aditiva ser de elevada magnitude, assim os ganhos
nos ciclos de selecdo serdo satisfatérios a partir da selecdo nas populacdes
segregantes derivadas de F2.

Apesar do uso do modelo genético completo seja de grande importancia para
o0 conhecimento mais abrangente das causas e magnitudes dos componentes
genéticos que controlam o carater (CRUZ et al., 2012), é fundamental analisar o
modelo aditivo-dominante, por ser mais simples e fornecer fatores relevantes para o
sucesso na conducdo do programa de melhoramento genético. Conforme as

informac0des apresentadas na Tabela 4.7.

Tabela 4.7. Teste de significancia da hipétese de nulidade dos parametros genéticos
estimados a partir do modelo aditivo-dominante, com base nas médias dos caracteres
luminosidade da cor (L), coordenada a* da cor (a*), coordenada b* da cor (b*),
tonalidade da cor (°Hue) e da saturacéo da cor (Croma) obtidas a partir de P1, P2, F1,
F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix
X BRS Pampa.

BRS Pampa X SCS 120 Onix
L a* b* °Hue Croma
GL Est. Var. Est. Var. Est. Var. Est. Var. Est. Var.
308 39,60** 0,07 1,80** 0,004 11,76** 0,02 69,51** 0,14 12,17* 0,02
308 22,97 0,07 -0,50* 0,004 8,84** 0,02 16,82** 0,14 8,49** 0,02

Parametros

d 308 -15,24** 0,40 3,71* 0,051 -4,02** 0,21 -14,47** 1,01 -2,63* 0,24
SCS 120 Onix X BRS Pampa
R L a* b* °Hue Croma
Parametros

GL Est. Var. Est. Var. Est. Var. Est. Var. Est. Var.
m 354 38,24* 0,11 1,87* 0,006 11,82** 0,01 68,42* 0,21 12,37* 0,01
a 354 -21,59** 0,11 0,70* 0,006 -8,73** 0,01 -18,40** 0,22 -8,24** 0,01
d 354 -13,53** 0,43 3,33* 0,029 -4,15* 0,08 -13,14** 0,84 -2,91** 0,09

GL: Grau de liberdade. Est.: estimativa. Var.: variancia. m: média das linhagens homozig6ticas derivadas de F2; a:
medida do efeito génico aditivo; d: medida dos desvios da dominancia. **Significativo a 1% de probabilidade pelo
teste t.
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A partir da analise do modelo aditivo-dominante, verifica-se que o mesmo foi
satisfatorio na determinacdo dos parametros genéticos das geracdes, para todos os
caracteres da cor do pericarpo em arroz avaliados. A média foi o parametro que obteve
a maior estimativa (Est.), para a luminosidade da cor (L), coordenada b* da cor (b*),
tonalidade da cor (°Hue) e da saturacédo da cor (Croma), enquanto o efeito génico
decorrente da dominancia, apresentou a maior estimativa para a coordenada a* da
cor (a*) e maior variancia em todos os caracteres analisados. Todos os parametros
estimados no modelo diferiram significativamente de zero, a 1% de probabilidade, pelo
teste t.

A avaliacdo da adequacao do modelo pode ser executada pela correlagéo entre
as médias observadas (Y) e os valores médios estimados (Y), conforme apresentado
na Tabela 4.8. Verifica-se que, o modelo aditivo-dominante permite a obtencédo de
médias estimadas as quais apresentam correlacdo com as médias observadas em
magnitude extremamente elevada, para todos os caracteres analisados da cor do

pericarpo em arroz.

As correlacdes variaram, de 0,9853 a 0,9889 para a luminosidade da cor (L)
correspondendo a uma determinacgdo (R?) de 97,09 e 97,80, respectivamente. Para a
coordenada a* da cor (a*), as correlagbes foram de 0,9260 a 0,9778 equivalendo a
um R? de 85,75 e 95,62, respectivamente. Na coordenada b* da cor (b*), as
estimativas das correlacées estiveram entre 0,9835 a 0,9985, representando um R?
de 96,72 e 99,69, respectivamente. Os valores das correlacdes no carater tonalidade
da cor (°Hue), oscilaram entre 0,9865 a 0,9944, proporcionando uma R? de 97,32 e
98,89, respectivamente. Ja a saturacdo da cor (Croma), as correlacbes foram de
0,9817 a 0,9974, gerando um R?de 96,38 e 99,48, respectivamente.

Assim, segundo Rocha et al. (2009), em razéo dos coeficientes de correlacdes
apresentarem-se proximos da unidade demonstra uma alta precisdo do modelo
aditivo-dominante. Consequentemente, uma elevada fidedignidade na estimava dos
parametros genéticos dos caracteres luminosidade da cor (L), coordenada a* da cor
(a*), coordenada b* da cor (b*), tonalidade da cor (°Hue) e da saturacdo da cor

(Croma) do pericarpo em arroz.
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Tabela 4.8. Médias observadas (Y) e estimadas (Y) para os caracteres luminosidade
da cor (L), coordenada a* da cor (a*), coordenada b* da cor (b*), tonalidade da cor
(°Hue) e da saturacéo da cor (Croma), obtidas a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2,
dos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X BRS Pampa.

BRS Pampa X SCS 120 Onix

Geracao L a* b* °Hue Croma

Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y

P19@rsrampsy 62,73 62,57 1,32 1,35 20,56 20,60 86,36 86,34 20,60 20,66
P2d(scs1200nxy 16,59 16,63 2,23 224 290 291 5260 52,69 3,67 3,68
F1 2437 2436 5,06 551 7,35 7,74 5529 5504 893 954

F2 32,25 3198 399 3,65 1029 9,75 60,16 62,28 1156 10,85
RCi(F1xP1) 3857 43,47 3,64 3,43 14,36 14,17 69,82 70,69 15,29 15,10
RC;(F1xP2) 23,80 2049 3,52 3,88 584 532 56,00 5386 694 6,61

r (YY) 0,9889 0,9778 0,9985 0,9944 0,9974

R2 (%) 97,80 95,62 99,69 98,89 99,48
SCS 120 Onix X BRS Pampa

Geracao L a* b* °Hue Croma

Y Y Y Y Y Y Y Y Y Y

P1®(scs1200ny 16,53 16,65 2,62 2,56 3,04 3,09 4953 50,03 4,02 4,13
P2d@®rsPampay 59,99 59,83 1,14 1,17 20,49 2055 86,83 86,82 20,52 20,60
F1 24,64 2471 5,04 519 7,23 7,67 54,94 5529 8,82 9,46

F2 3134 3147 3,87 3,53 1026 9,75 6085 6186 11,50 1091
RCy(F1XxP1 26,67 2068 3,42 388 800 5,38 5786 5266 917 6,79
RCx(F1xP2) 39,89 4227 4,24 3,18 1552 14,11 71,56 71,05 16,49 15,03

r(Y,Y) 0,9853 0,9260 0,9835 0,9865 0,9817
R? (%) 97,09 85,75 96,72 97,32 96,38

RC1 (F19 X P1d), RC2 (F19 X P23).

Desse modo, o uso do modelo genético aditivo-dominante € adequado para
descrever e explicar o comportamento das médias das geracdes, em todos 0s
caracteres analisados da cor do pericarpo do arroz. Sendo constatado, para a
luminosidade da cor (L), coordenada b* da cor (b*), tonalidade da cor (°Hue) e
saturacao da cor (Croma), que a variabilidade aditiva presente em F2 é relativamente
superior a atribuida aos desvios da dominancia, portanto esse efeito genético é o mais
importante na determinacdo desses caracteres. No entanto, o oposto ocorre para o
carater coordenada a* da cor (a*), ou seja, prevalece o desvio da dominancia (Tabela

4.9), na definicao do efeito genético do mesmo.
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Tabela 4.9. Decomposicao nao ortogonal da soma de quadrados de parametros (m,
a, d) pelo método de eliminacdo de Gauss, com base nas médias dos caracteres
luminosidade da cor (L), coordenada a* da cor (a*), coordenada b* da cor (b*),
tonalidade da cor (°Hue) e saturacao da cor (Croma), a partir de P1, P2, F1, F2, RC1
e RC2 dos cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X BRS
Pampa.

BRS Pampa X SCS 120 Onix
Fonte de L a* b* °Hue Croma
Variagdo  sQ  R%%) SQ RI%) SQ RX%) SQ RY%) SQ Ri%)
m/a,d 22856,90 73,50 864,64 72,78 8252,13 63,52 33971,17 93,93 8082,58 67,15
a/m,d 7653,38 24,61 5362 4,51 466223 3589 198519 5,49 392595 32,61
dm,a 587,50 1,89 269,83 22,71 76,65 059 209,24 0,58 2884 0,24

Total 31097,78 1188,09 12991,01 36165,60 12037,4
SCS 120 Onix X BRS Pampa
Fonte de L ax b* °Hue Croma

Variagdo  sQ  R%%) SQ RX%) SQ RA%) SQ R %) SQ RY%)
m/a,d 13431,19 74,21 555,78 55,10 14324,14 64,19 21318,17 92,44 10716,88 68,99
a/m,d  4237,73 23,42 76,74 7,61 7777,26 34,85 1537,18 6,67 4724,90 30,42
d/m,a 428,87 2,37 376,13 37,29 215,04 0,96 206,39 0,89 92,03 0,59
Total  18097,79 1008,64 22316,44 23061,74 15533,8

m: média das linhagens homozigéticas derivadas de F2; a: medida do efeito génico aditivo; d: medida dos desvios
da dominancia.

As estimativas dos efeitos génicos preponderantes no controle genético dos
caracteres luminosidade da cor (L), coordenada b* da cor (b*), tonalidade da cor
(°Hue) e saturacédo da cor (Croma) foram similares nos dois modelos, sendo o efeito
aditivo o principal para esses caracteres. No entanto, para o carater coordenada a* da
cor (a*) as estimativas dos modelos divergiram, onde no modelo completo houve a
indicacdo do efeito génico aditivo, diferente do modelo aditivo-dominante que indicou
o efeito da dominancia como principal fator genético na determinacéo do caréater. Esse
fato pode ser explicado devido o modelo aditivo-dominante ndo considerar os efeitos
epistaticos, sendo esses efeitos atribuidos ao desvio da dominancia. Portanto, deve-
se optar pelo modelo completo, pois esse considera todas as interacfes genéticas

envolvidas no controle génico do carater.
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As estimativas dos parametros genéticos (Tabela 4.10) sdo essenciais para
uma eficiente condugdo do programa de melhoramento, conforme Baldissera et al.
(2014), a sua determinagdo e compreensao Sao importantes para se conhecer a
estrutura genética da populacéo segregante e fazer a inferéncia da variancia genética
da mesma. Além de, prever ganhos genéticos com a selecdo e a recomendacédo de

constituicdes genotipicas superiores (PEREIRA et al., 2016).

Em todos os caracteres analisados relacionados a coloracéo do pericarpo em
arroz, foi demonstrado elevada variabilidade genética e que a maior parte da variancia
fenotipica é explicada pela variancia de ordem genética, com uma pequena variacao
dos efeitos de ambiente sobre os mesmos. Sendo que, os caracteres luminosidade
da cor (L), coordenada b* da cor (b*), tonalidade da cor (°Hue) e saturacédo da cor
(Croma), apresentaram variancia genética aditiva maior que a variancia de
dominancia, no cruzamento BRS Pampa X SCS 120 Onix. Indicando que ha grande
possibilidade de ganhos genéticos por meio da selecéo fenotipica (MATOS FILHO et

al., 2014) nesse cruzamento.

Em relacdo ao carater coordenada a* da cor (a*) do pericarpo em arroz, ocorreu
0 predominio da variancia de dominéancia em relacdo a variancia aditiva para a
variabilidade genética em F2. O predominio da acdo génica aditiva para determinado
carater favorece o melhoramento genético em autdgamas por meio de selecéo, pois
um individuo ou grupo de individuos superiores quando selecionados produzirdo uma
descendéncia também superior enquanto que a interacdo de dominancia dificulta a
selecdo de individuos superiores, uma vez que a descendéncia deste individuo
provavelmente apresentardo comportamento inferior ao dele proprio (SOUZA et al.,
2013) atribuida a interacdo entre alelos nas geracdes iniciais. I1sso € indicativo de que,
a selecdo em geracdes avangadas, como por exemplo em F6, € apropriada, uma vez

gue o efeito de dominancia € praticamente inexistente (CARVALHO et al., 2017).
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Tabela 4.10. Estimativas das variancias fenotipica, genotipica, aditiva, de dominancia
e de ambiente, das herdabilidades no sentido amplo e restrito, do grau médio de
dominancia e do numero de genes que controlam os caracteres luminosidade da cor
(L), coordenada a* da cor (a*), coordenada b* da cor (b*), tonalidade da cor (°Hue) e
saturacdo da cor (Croma), obtidas a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos
cruzamentos entre BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X BRS Pampa.

. BRS Pampa X SCS 120 Onix SCS 120 Onix X BRS Pampa
Parametros

a* b* °Hue Croma L ar b* °Hue Croma
G 265,43 4,90 46,22 289,30 39,11 268,99 5,65 44,78 286,78 38,30
8(2; 262,12 4,30 44,43 280,65 36,88 263,48 5,25 43,80 275,46 37,11
GF 331 060 1,79 8,65 2,23 551 0,40 0,98 11,32 1,19
G 167,42 0,68 33,58 239,94 26,66 77,88 0,14 27,37 114,14 25,49
G 9470 3,62 10,85 40,71 10,22 185,60 5,11 16,43 161,32 11,62

hZ (%) 98,75 87,75 96,12 97,01 94,29 97,95 9292 97,81 96,05 96,89
h3 (%) 63,07 13,87 72,65 82,94 68,17 28,95 2,48 61,12 39,80 66,55
GMD -0,66 -7,13 -050 -0,84 -0,37 063 426 052 0,71 042
NG 2 6 2 2 2 5 4 3 5 3

G2 variancia fenotipica; 62: variancia genotipica;64: varidncia de ambiente, 65: variancia aditiva; 63: variancia de
dominancia; h%: herdabilidade no sentido amplo; h3: herdabilidade no sentido restrito; GMD: grau médio de
dominancia; NG: nimero de genes que controlam o carater.

A herdabilidade expressa a confiabilidade do valor fenotipico como estimador
do valor genotipico, de modo que quanto maior a herdabilidade, maior deve ser o
ganho genético com a selecdo (FALCONER, 1987; CARVALHO et al.,, 2015),
especialmente a herdabilidade no sentido restrito. As estimativas dos coeficientes de
herdabilidade no sentido amplo, para todos os caracteres da cor do pericarpo em arroz
estudados, mostraram magnitudes muito alta, variando de 87,75% para a coordenada

a* da cor (a*) a 98,75% para a luminosidade da cor (L).

Quanto a herdabilidade no sentido restrito, o cruzamento entre BRS Pampa x
SCS 120 Onix proporcionou estimativas superiores ao cruzamento entre SCS 120
Onix x BRS Pampa para todos os caracteres da cor avaliados. Por esse motivo, essa
combinac¢ao entre 0s genitores é a mais promissora pois apresenta melhor expectativa
de obter maiores ganhos genéticos. Para os caracteres luminosidade da cor (L),
coordenada b* da cor (b*), tonalidade da cor (°Hue) e saturacdo da cor (Croma), 0s
coeficientes de herdabilidade no sentido restrito foram de alta magnitude, sendo de
63,07%, 72,65%, 82,94% e 68,17%, respectivamente. Entretanto, a coordenada a* da

cor (a*) apresentou baixa herdabilidade, devido a grande influéncia do efeito da
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variancia de dominancia sobre o mesmo. Proporcionando dificuldade em atingir ganho
genético e baixa resposta a selecdo em populacdes segregantes (MOREIRA et al.,
2013) para esse carater.

O grau médio de dominancia (GMD), expressa a posicédo relativa entre o valor
genotipico do heterozigoto e o valor médio genotipico dos homozigotos (CRUZ et al.,
2012). As magnitudes encontradas com base nas médias para o GMD nos caracteres
luminosidade da cor (L), coordenada b* da cor (b*), tonalidade da cor (°Hue) e
saturacao da cor (Croma), correspondem a existéncia de dominancia parcial para o
controle genético desses caracteres. Constatando que a dominancia parcial ocorre
em direcao a expressao fenotipica de menor grandeza (valor) do caréater, nesse caso,
na direcdo do gendtipo SCS 120 Onix, sendo comprovado também conforme os
valores demonstrado na Tabela 4.2. Quanto ao GMD para a coordenada a* da cor
(a*), foram estimados valores superiores a unidade, sendo um indicativo de

sobredominancia no controle genético desse caréater.

Segundo Lobo et al. (2005), os valores estimados do numero de genes
demonstram que cada cruzamento tem sua particularidade, variando de acordo com
0S genotipos utilizados, mas também quanto ao nivel de influéncia do ambiente na
manifestacéo do carater e quando estdo envolvidos muitos genes de pequeno efeito
(BALDISSERA et al., 2014). No entanto, € um indicativo do tipo de heranca que
controla o carater em estudo, se é de natureza monogénica ou poligénica (LOBO et
al. 2005).

As estimativas do niamero de genes que controlam os caracteres em analise
mostram uma boa precisdo. Sendo constatado pequenas variagdes no numero de
genes para todos os caracteres: luminosidade da cor (L) de 2 a 5 genes, coordenada
a* da cor (a*) de 4 a 6 genes, coordenada b* da cor (b*) de 2 a 3, tonalidade da cor
(°Hue) de 2 a 5 genes e para saturacao da cor (Croma) de 2 a 3 genes. Desse modo,
pode-se deduzir que os caracteres relacionados a coloracédo do pericarpo em arroz

apresentam heranca poligénica ou quantitativa.

Esses resultados sdo semelhantes aos obtidos por Yoshimura et al. (2012),
onde determinaram que a coloracdo preta do pericarpo do arroz € controlada pelo
efeito complementar de dois genes, que estéo localizados nos cromossomos 4 e 1,
assim como, Shao et al. 2011 que identificaram 3 genes associados aos parametros

da cor do pericarpo em arroz.
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O teste de significancia entre os contrastes das geracdes para verificar a

possibilidade de existéncia de efeito materno, estdo demonstrados na Tabela 4.11.

Tabela 4.11. Teste de significancia entre as médias dos contrastes P1 x P2, P2 x P1,
P1 x F1, P2 x F1 reciproco, F1 x F1 reciproco e F2 x F2 reciproco, para os caracteres
luminosidade da cor (L), coordenada a da cor (a*), coordenada b da cor (b*),
tonalidade da cor (°"Hue) e saturacéo da cor (Croma) de arroz, dos cruzamentos entre
BRS Pampa X SCS 120 Onix e SCS 120 Onix X BRS Pampa.

Diferencas entre as médias
Contrastes

L ax b* °Hue Croma

BRS Pampa (P1) X SCS 120 Onix (P2)  46,14*  0,92** 17,65 33,76* 16,93
SCS 120 Onix (P2) X BRS Pampa (P1)  43,46*  1,48% 17,45 37,29% 16 50%

BRS Pampa (P19) X F1 38,36*  3,74* 1321* 31,07 11,67*

SCS 120 Onix (P29) X F1 reciproco 8,11** 2,42**  4,19* 541** 4,80**
F1 X F1 reciproco 0,27 0,02 0,12 0,35 0,11™

F2 X F2 reciproco 0,91™ 0,12 0,03 0,69™ 0,06™

**: Significativo a 1% de probabilidade pelo teste t. ns: néo significativo.

Em todos os caracteres analisados da cor do pericarpo em arroz, os contrastes
entre os cruzamentos de BRS Pampa X SCS 120 Onix e de SCS 120 Onix X BRS
Pampa foram significativos, demonstrando diferencas entre as médias dos genitores,
0 que contribui para uma boa precisédo na execucao de estudos (ROCHA et al., 2009)
de parametros genéticos. Assim como observado nas comparacoes entre BRS Pampa
X F1 e SCS 120 Onix X F1 reciproco, no entanto, os contrastes de F1 X F1 reciproco
e F2 X F2 reciproco nado foram significativos, demonstrando que nao ocorre efeito

materno significativo na expresséo dos caracteres (LONDERO et al., 2009).

Segundo Bordallo et al. (2005), se a heranca de um determinado carater é
controlada por genes nucleares, os resultados de um cruzamento e seu reciproco
serdo similares. Se houver efeitos citoplasmaticos, os resultados dos cruzamentos
reciprocos serdo diferentes, em que o fendtipo dos descendentes sera influenciado
pelo genitor feminino que contribuiu com o citoplasma (BALDISSERA et al., 2012).
Diante disso, pode-se inferir inexisténcia de efeito materno para os caracteres
luminosidade da cor (L), coordenada a* da cor (a*), coordenada b* da cor (b*),

tonalidade da cor (°Hue) e saturagao da cor (Croma) do pericarpo em arroz.
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4.4.Conclusodes

A determinacdo do efeito génico mais importante para 0s caracteres
luminosidade da cor (L), coordenada a da cor (a*), coordenada b da cor (b*),
tonalidade da cor (°Hue) e saturacdo da cor (Croma) do pericarpo arroz é o efeito
génico aditivo.

Existe um alto componente genético na expressao fenotipica de todos os
caracteres da cor do pericarpo em arroz estudados, com grande probabilidade de
ganhos genéticos em ciclos adicionais de selecao.

A combinacdo BRS Pampa x SCS 120 Onix é mais promissora para obtenc&o
de maiores ganhos genéticos para os caracteres da cor do pericarpo em arroz, pois

apresenta maior herdabilidade no sentido restrito.

Os caracteres luminosidade da cor (L), coordenada a da cor (a*), coordenada
b da cor (b*), tonalidade da cor (°Hue) e saturacao da cor (Croma) do pericarpo arroz
apresentam heranca quantitativa, com ocorréncia de acdo génica de dominancia
parcial para os caracteres L, b*, °Hue e Croma, e sobredominancia para a coordenada

a da cor (a*).

Quanto ao efeito materno néo foi detectada a sua existéncia nos caracteres
luminosidade da cor (L), coordenada a da cor (a*), coordenada b da cor (b*),

tonalidade da cor (°Hue) e saturacéo da cor (Croma) do pericarpo arroz.
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5. Capitulo 1l

Acdo génica e parametros genéticos de caracteres relacionados a

produtividade em arroz

5.1.Introducéo

A ampla adaptabilidade e a alta plasticidade fenotipica do arroz, aliada a sua
habilidade de produzir bem nas mais variadas regides e ao continuado esfor¢o da
pesquisa no mundo, assegura que 0 seu grdo permanecera sendo um importante
produto de consumo pelo homem (MAGALHAES JR.; AGUIAR, 2012). Esse cereal, é
considerado um produto de grande importancia econémica e social em muitos paises

em fase de desenvolvimento na Asia e Oceania, mas também no Brasil.

O cultivo do arroz esta presente em todas as regides brasileiras, sendo
produzido no pais no ultimo ano agricola de 2016/2017, aproximadamente 12,33
milhdes de toneladas de arroz. A principal regido produtora € a Regidao Sul,
proeminentemente no estado do Rio Grande do Sul com 70,7% da producé&o nacional,
correspondendo a 8,72 milhGes toneladas de arroz. Sendo obtido nessa safra uma
produtividade média de 6.224 kg ha no pais e de 7.930 kg ha* do Rio Grande do Sul
(CONAB, 2017).

O aumento da produtividade de grédos na cultura do arroz ao longo dos ultimos
anos esta associado basicamente ao aperfeicoamento no sistema de cultivo, atraves
de um manejo agronémico altamente técnico e eficiente. Mas também, com a mesma
relevancia para esse setor produtivo, destaca-se o desenvolvimento de cultivares de
arroz extremamente adaptadas as diferentes condi¢ces edafoclimaticas de cultivo e

com elevado potencial genético para produtividade.

Diversos trabalhos tém demonstrado a contribuicdo do melhoramento de
plantas no ganho genético para producdo de graos, conforme o transcorrer dos
lancamentos das cultivares de arroz. Como por exemplo, Soares et al. (1999), Souza
et al. (2007), e Breseghello et al. (2011) no cultivo de sequeiro e Breseghello et al.
(1999), Peng et al. (2000), Rangel et al. (2000), Tabien et al. (2008) e Streck et al.

(2018) no sistema irrigado.
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A produtividade de grdos na cultura do arroz € definida através dos seus
componentes do rendimento, nimero de paniculas por metro quadrado, nimero de
espiguetas por panicula e peso de mil graos (MARCHEZAN et al., 2005), sendo o
resultado da interagdo multiplicativa desses componentes (KACHARABHAI, 2015).
Esses caracteres sdo positivamente correlacionados com peso de panicula
(AKINWALE et al., 2011), comprimento de panicula (KONATE et al., 2016) e nimero
de paniculas por planta (SANGARE et al., 2017), os quais foram analisados nesse

trabalho.

A fim de continuar esse progresso genético e consequentemente desenvolver
novas cultivares de arroz com elevado potencial para produtividade de gréos, é de
fundamental importancia que o melhorista conheca a natureza e a magnitude da
variagdo genética que controlam o modo de acdo e a heranca genética desses

caracteres relacionados a produtividade de grdo em arroz.

Além desses fatores, para o desenvolvimento de gendtipos de arroz com alto
potencial de rendimento de grdos, é essencial a determinacdo da magnitude dos
componentes de variancia e da herdabilidade, principalmente no sentido restrito, a
gual oferece a informacéo sobre a transmissibilidade do carater de forma consecutiva
de geracdo em geracao (BELLO et al., 2012). Assim como, a determinacdo dos
genitores adequados € de suma importancia no melhoramento genético, pois a
performance per se dos genitores nem sempre € um verdadeiro indicador de sua
capacidade de combinacdo (SHARMA; MANI, 2008), pois muitas vezes o genotipo de

alto potencial genético pode nao transmitir sua superioridade a progénie.

Nesse contexto, a utilizacdo de andlise em geracbes segregantes tem
possibilitado estimar os parametros genéticos, permitindo a elucidacéo da natureza e
da magnitude das acfes genéticas envolvidas no carater. Desse modo, o trabalho
teve como finalidade estimar os parametros genéticos para os caracteres relacionados
a produtividade de grédos em arroz como, o niumero de paniculas por planta, peso e
comprimento de panicula, proporcionando o entendimento da base genética desses

caracteres, favorecendo a sele¢édo e a conducao das populacdes segregantes.
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5.2.Material e Métodos

O experimento foi realizado nos anos agricolas de 2014/2015, 2015/2016 e
2016/2017 para obtencéo e avaliagdo em um mesmo ambiente de cultivos, avaliando-
se P1, P2, F1, F2, RC1 (F1 x P1) e RC2 (F1 x P2) dos cruzamentos entre BRS AG x
Arbério e Arbdrio x BRS AG. Onde a cultivar BRS AG possui baixa capacidade de
emitir afilhos, peso de panicula elevado e comprimento de panicula médio. Ja a
cultivar Arbério caracteriza-se por apresentar capacidade intermediaria de emissao de
afilhos, peso de panicula intermediério e comprimento de panicula curto.

A execucdo desses cruzamentos e a conducao dessas geracdes em um
mesmo ambiente de cultivo foram realizadas nos agricola de 2014/2015 ao 2016/2017
na Estacdo Experiemental Terras Baixas, pertencente a Embrapa Clima Temperado,
localizada nas coordenadas geograficas, 31°48’49” de latitude Sul e 52°28'20” de
longitude Oeste, no municipio do Capéo do Le&o, no estado do Rio Grande do Sul.
Esses procedimentos foram conduzidos conforme a descricdo do material e métodos

do experimento I.

O delineamento experimental utilizado foi o inteiramente casualizado, sendo as
repeticdes constituidas conforme o nimero de plantas avaliadas em cada geracao. As
sementes de cada geracédo (P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2) foram colhidas de forma
manual e individual, em seguida foram acondicionados em um secador de graos para
reducdo da umidade. Posteriormente foram realizados os processos de trilha manual
e as avaliacOes, as quais foram executadas em cada uma das plantas colhida em

cada geracao.

Os caracteres avaliados foram: nimero de panicula por planta (NPP), peso de
panicula (PP) e comprimento de panicula (CP). Os procedimentos de avaliacdo para
cada carater foram: NPP: foi realizado antes da trilha manual uma contagem de todas
as paniculas da planta; PP: foi determinado através da pesagem aleatéria de cinco
paniculas da planta, em uma balanca analitica, sendo essa variavel expressa em
gramas (g) e CP: foi definido por meio da mensuracdo com um régua da distancia
entre o ponto de insercdo da primeira ramificacdo até a extremidade superior da
panicula, sendo realizado aleatoriamente em cinco paniculas por planta. Essa variavel

foi expressa em centimetros (cm).



90

A partir da andlise das variancias das geracoes P1, P2, F1, F2, RCp1 € RCp>
foram obtidas as seguintes estimativas para os caracteres numero de paniculas por
plantas (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de panicula (CP) em arroz:
variancia fenotipica: 6% = 6%,; variancia de ambiente: 62 = [(63, + 26%, + 63,)/4];
variancia genotipica: 6% = 6% — 6%; variancia aditiva: 65 = 26%, — (Gcpy + O&cpy);
variancia de dominancia: 63 = 6% — 6%; herdabilidade no sentido amplo: h% = 6% /6% e

herdabilidade no sentido restrito: h = 6% /62.

As estimativas das herdabilidades no sentido amplo e restrito foram
classificadas de acordo com Cargnelutti Filho; Storck (2007), conforme a Tabela 5.1.

Tabela 5.1. Classificacdo da herdabilidade segundo Cargnelutti Filho; Storck (2007).

Classificacao Herdabilidade (%)
Muito alta = 81,0
Alta 249,0a<81,0
Moderada =25,0a<49,0
Baixa < 25,0

Para a predicao de ganhos por selecéo, obtida pela analise das variancias das
gerac0es, foi considerada a selecao de 10% das melhores plantas da populagéo F2.

O ganho esperado, considerando-se a selecdo e a recombinacdo dos individuos
superiores na populacéo F2, foi estimado pela expressdo: AG = DS x h%; onde: DS =
Diferencial de selecdo, que ¢ igual a Xs - Xo, sendo Xs = corresponde & média das
plantas F2 selecionadas, X, = corresponde & média da populacéo original das plantas

F2 e h = herdabilidade no sentido restrito.

O célculo da estimativa do grau médio de dominancia (GMD), o qual torna

possivel analisar a magnitude e a direcao dos desvios, foi estimado por meio de:

2F1 — (P1 + P2)

GMD =k = —
P1 — P2

onde: P1 e P2, sdo as medidas dos genitores P1 e P2 e F1 é a media da geracéo F1.

Sendo a classificacao do grau médio de dominancia (GMD) conforme a Tabela

5.2 abaixo, para determinar o tipo de interacédo intra-alélica (CRUZ et al., 2012).
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Tabela 5.2. Classificagcéo do tipo de interacédo intra-alélica sobre o carater quanto grau
médio da dominancia (GMD).

Grau médio da dominancia (GMD) Tipo de interagdo intra-alélica
l1(d=2a) Dominancia completa
0O(d=a) Auséncia de dominancia

>1(d>a) Sobredominancia
<l(d<a) Dominéancia parcial

a: efeito génico aditivo. d: desvios de dominancia.

A estimativa do numero de genes (n) para os caracteres em analise foram feitos
utilizando a formula abaixo:

_ A(1+0,5k?)

n —
80?3,

sendo: A é a amplitude total na populacéo F2, k é o grau médio de dominancia e 6; é

variancia genética.

As analises dos parametros genéticos das geracoes foram avaliadas levando-
se em conta tanto o modelo completo (m, a, d, aa, ad, dd) calculado por meio do
método de minimos quadrados ponderados, quanto ao modelo aditivo-dominante (m,
a, d) como descrito por Mather; Jinks (1984) e Cruz et al. (2012). Para testar a hipotese
de efeito materno, efetuou-se a comparacao entre as médias pelo teste t a 5% de
significancia para os contrastes P1 x P2, P2 x P1, P1 x F1, P2 x F1 reciproco, F1 x F1
reciproco e F2 x F2 reciproco. Todas as analises foram realizadas com o auxilio do
aplicativo computacional em genética e estatistica, GENES (CRUZ, 2013; CRUZ,
2016).
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5.3.Resultados e discussdes

Foram detectadas diferencas significativas mediante a andlise de variancia,
para os parametros nimero de paniculas por plantas, peso de panicula e comprimento
de panicula em arroz, a partir dos cruzamentos entre BRS AG X Arbério e Arbério X
BRS AG (Tabela 5.3). Assim, ha evidencias de variabilidade genética para esses
caracteres entre os genitores BRS AG e Arbdrio utilizados nesse estudo e as geracdes
F1, F1 reciproco, F2 e F2 reciproco, em cada combinacédo hibrida.

Tabela 5.3. Andlise de variancia para os parametros nimero de paniculas por plantas
(NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de panicula (CP) em arroz,
considerando os genitores (P1 e P2) e as geracgfes F1 e F2, obtidas nos cruzamentos
entre BRS AG X Arbdrio e Arbdrio X BRS AG.

BRS AG X Arbério Arborio X BRS AG
\F/on_te (Ele Quadrado Médio Quadrado Médio
ariacao
GL NPP PP CP GL  NPP PP CP

Tratamentos 3 125,03 18,28 178,33** 3  110,83** 8,71** 116,99**
Residuo 199 7,56 0,53 1,90 179 7,10 0,40 2,32

Total 202 182

Média 7,79 4,48 21,40 8,95 4,10 20,75
CVe (%) 35,28 16,18 6,44 29,79 15,38 7,34
CVg (%) 24,54 16,60 10,95 21,19 13,08 9,61
CVg/CVe 0,69 1,03 1,70 0,71 0,85 1,31

GL = graus de liberdade. CVe = coeficiente de variagdo ambiental. CVg = coeficiente de variagcdo genético. **:
Significativo pelo teste F a 1% de probabilidade de erro.

Em ambos cruzamentos entre os parametros analisados, o carater numero de
paniculas por plantas (NPP) apresentou maior coeficiente de variagcdo genético,

seguido por peso de panicula (PP) e por fim, comprimento de panicula (CP).

A razdo entre o coeficiente de variacao genético e o ambiental (CVg/CVe) pode
ser empregada como um indice indicativo do grau da facilidade de selecdo dos
gendtipos para cada carater, indicando que se pode obter, na selecdo de genétipos
superiores, ganhos genéticos mais expressivos (LEITE et al., 2016). Assim, quando
essa razao resulta em um valor igual ou maior do que 1,0, a situacéo é mais favoravel

a selecédo (MISTRO et al., 2007), devido a maior expressao da variabilidade genética.

Dessa maneira, evidencia-se a possibilidade de obtenc¢éo de satisfatério ganho

genético de selecdo para esses caracteres, consequentemente o desenvolvimento de
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linhagens de arroz que apresentam potencial genético superior para os caracteres de

peso e comprimento de panicula e numero de paniculas por planta.

As médias e as variancias obtidas nas avaliagcbes de numero de paniculas por
plantas (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de panicula (CP) para os
cruzamentos entre BRS AG x Arborio e Arbério x BRS AG e suas respectivas
geracOes, estdo apresentadas na Tabela 5.4. Sendo demonstrado que esses
genitores adotados nesse estudo sédo divergentes com relacdo aos parametros
avaliados.

Tabela 5.4. Nimero de plantas avaliadas (N), médias (X) e variancias (G2) a partir de
P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 para os parametros nimero de paniculas por plantas
(NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de panicula (CP) em arroz, dos
cruzamentos entre BRS AG X Arborio e Arborio X BRS AG.

BRS AG X Arbério

Geragéao NPP PP CP
N X o2 X 0?2 X 0?2
P19(BRSAG) 20 6,00 2,00 5,61 0,17 24,90 0,17
P2d (Arbério) 20 10,45 3,63 3,32 0,08 17,72 0,26
Fi 20 10,40 3,83 4,82 0,13 22,35 0,64
F> 143 7,31 9,33 4,43 0,68 21,29 2,52
RC1(F19 XP13) 29 7,52 8,26 5,09 0,70 22,91 1,89
RC(F17 X P23) 24 10,75 9,59 3,68 0,24 21,08 2,43
Arbério X BRS AG
Geracao NPP PP CP
N X 62 X 0?2 X 0?2
P19 (Arbério) 20 11,65 4,13 3,13 0,13 17,50 0,30
P,J(BRSAG) 20 6,10 1,04 4,56 0,15 23,15 0,70
Fi 14 10,21 3,26 4,54 0,07 22,09 0,82
F2 129 8,83 8,83 4,13 0,51 20,73 3,01
RCi1(F1? X P13) 24 11,04 8,74 4,21 0,27 20,21 2,18
RC,(F19 X P23) 62 7,53 6,19 4,93 0,46 21,97 2,45

PP: em gramas. CP: em centimetros.

As estimativas das médias dos caracteres, nimero de paniculas por planta,
variaram de 6,0 a 6,1 e de 10,45 a 11,65 paniculas, o peso de panicula oscilaram 4,56
gab,61gede3,13ga3,32(g, e para o comprimento de panicula variaram 23,15 cm
a 2490 cm e de 17,50 cm a 17,72 cm nos genitores BRS AG e Arbdrio,
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respectivamente. Esses resultados, em relacdo ao genitor BRS AG corroboram com
Magalhaes Jr. et al. (2017), que obtiveram valores para o comprimento médio de
panicula de 23 cm e baixo perfilhamento, e com Franco et al. (2016) quanto peso de
panicula. No que se refere ao genitor Arborio, os resultados equivalem aos obtidos
por Ansari et al. (2004) e por Gevrek (2012). Assim como, especificado por Streck et

al. (2017) que relataram divergéncias genéticas entre esses gendtipos de arroz.

Em todos os caracteres analisados nos cruzamentos entre BRS AG X Arbério
e no reciproco, as geracdes F2 e os retrocruzamentos apresentaram estimativas das
variancias fenotipicas superiores as geracdes dos genitores e ao F1. Esses resultados
eram esperados devido a fatores de ordem genética, pois a geracdo F2 e o
retrocruzamento possuem elevado grau de segregacdo, consequentemente maior
variacao na expressao dos caracteres. As geracOes F1 e F2 apresentaram para todas
as variaveis estudadas, de modo geral, médias intermediarias aos genitores BRS AG
e Arborio. Do mesmo modo que, os retrocruzamentos demonstraram médias dentro

do que era esperado, considerando o genitor utilizado como recorrente.

As estimativas e a significancia da hipotese de nulidade de cada parametro do
modelo completo envolvendo interacfes alélicas e epistaticas (m, a, d, aa, ad, dd)
para os caracteres numero de paniculas por plantas (NPP), peso de panicula (PP) e
comprimento de panicula (CP) em arroz, encontram-se na Tabela 5.5. Sendo
relevante para percep¢cao e compreensao mais abrangente dos fatores e magnitudes
dos componentes genéticos, que atuam de modo expressivo no controle desses
caracteres.

Dessa forma, pode-se observar que o parametro média (m), apenas nao foi
significativa para o carater nimero de paniculas por plantas (NPP) no cruzamento
entre BRS AG x Arbério, porém apresentou a maior estimativa para peso de panicula
(PP) e comprimento de panicula (CP) nesse cruzamento, assim como, nos caracteres
NPP e CP no reciproco. O desvio da dominancia (d) demonstrou a maior variancia em
todos os caracteres analisados, além da maior estimativa para os caracteres NPP no
cruzamento entre BRS AG x Arbério e para o PP no cruzamento Arbério x BRS AG,
no entanto, Nos seus respectivos cruzamentos reciprocos esse efeito génico nao foi

significativo nesses caracteres.
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Tabela 5.5. Teste de significancia da hipotese de nulidade dos parametros genéticos
estimados a partir do modelo completo, com base nas médias dos caracteres nimero
de paniculas por plantas (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de panicula
(CP) em arroz, obtidas a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre
BRS AG X Arbério e Arbério X BRS AG.

BRS AG X Arborio

~ NPP PP CP
Parametros GL - - — - - — - - —
Estimativa Variancia Estimativa Variancia Estimativa Variancia
231 0,92 3,85 4,65** 0,22 18,48* 0,95
a 38 -2,23** 0,07 1,14* 0,003 3,59** 0,01
d 250 16,07* 29,63 -1,03" 1,57 7,36** 7,21
aa 193 7,30** 3,78 -0,19" 0,21 2,83* 0,95
ad 89 -2,02™ 3,02 0,53m™ 0,15 -3,563** 0,69
dd 250 -6,59" 13,04 1,20™ 0,66 -3,49* 3,10
Arbodrio X BRS AG
NPP PP CP
Parametros GL — . — . — .
Estimativa Variancia Estimativa Variancia Estimativa Variancia
m 250 7,04** 3,02 2,10** 0,141 18,89** 0,91
a 38 2,78** 0,06 -0,72** 0,004 -2,82** 0,01
d 263 3,97™ 21,89 5,69** 0,957 4,19m 6,37
aa 212 1,83™ 2,95 1,74* 0,137 1,44 0,90
ad 122 1,47 2,11 -0,003™ 0,088 2,12** 0,57
dd 263 -0,80™ 9,71 -3,25** 0,395 -0,99" 2,75

m, média das linhagens homozigéticas derivadas de F2; a, medida do efeito génico aditivo; d, medida dos desvios
de dominéncia; aa, medida das interagdes génicas aditiva x aditiva; ad, medida das interagbes génicas aditiva x
dominante; dd, medida das intera¢des génicas dominante x dominante. GL: Grau de liberdade. * e **: Significativo
a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente, pelo teste t. ns: ndo significativo. PP: em gramas. CP: em centimetros.

Entre os efeitos genéticos epistaticos aditivo-aditivo (aa), aditivo-dominante
(ad) e dominante-dominante (dd), verifica-se que somente o efeito aditivo-dominante
(ad) foi significativo em ambos o0s cruzamentos estudados e apenas para o carater
comprimento da panicula (CP). Apesar disso, o parametro ad demonstrou baixa
estimativa, expressando valores significativos menores que os parametros m e a no
cruzamento entre Arbério x BRS AG, e no cruzamento reciproco, inferior aos
parametros m, d e a, o que indica que os efeitos epistaticos ndo foram os mais

importantes no controle genético dos caracteres avaliados.

O efeito génico aditivo (a) foi o Unico parametro que apresentou significancia
para todas as variaveis analisadas em ambos cruzamentos, sendo uma constatacéo
importante da influéncia desse efeito na determinacdo do controle genéticos dos

caracteres NPP, PP e CP. Kacharabhai (2015), também obteve significancia do efeito
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aditivo para os caracteres numero de paniculas por planta e comprimento panicula
em quatro cruzamentos em arroz, nesse trabalho nédo foi avaliado o carater peso de
panicula. Amela et al. (2008), avaliaram os parametros genéticos para o comprimento
da panicula em arroz e concluiram que o efeito genético aditivo foi 0 mais importante
no controle genético desse carater. Roy; Senapati (2011), relataram a importancia dos

efeitos génicos aditivos na determinagéo desses caracteres.

A partir do coeficiente de determinacédo (R?) da decomposicéo néo ortogonal da
soma de quadrados para os parametros (m, a, d, aa, ad, dd), se obtém informacdes
da importancia de um particular efeito genético desses parametros sobre a

variabilidade disponivel dos caracteres em estudo (Tabela 5.6).

Tabela 5.6. Decomposi¢cao nao ortogonal da soma de quadrados (SQ) de parametros
(m, a, d, aa, ad, dd), pelo método de eliminacdo de Gauss, para 0s caracteres numero
de paniculas por planta (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de panicula (CP)
obtidos a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre BRS AG X
Arborio e Arbdrio X BRS AG.

BRS AG X Arbério

\F/g'r‘i;eggg NPP PP cP
SQ R2(%) SQ R2(%) SQ R2(%)
m/a, d, aa, ad, dd 0,22 0,23 100,07 19,50 357,99 12,90
a/m, d, aa, ad, dd 70,36 71,74 408,12 79,54 2379,45 85,73
d/m, a, aa, ad, dd 8,71 8,88 0,67 0,13 7,52 0,27
aa/m, a, d, ad, dd 14,11 14,39 0,16 0,03 8,43 0,31
ad/m, a, d, aa, dd 1,35 1,37 1,92 0,37 18,08 0,65
dd/m, a, d, aa, ad 3,33 3,39 2,17 0,43 3,94 0,14
Total 98,07 513,12 2775,41
g Arbdrio X BRS AG
Cgpifg Se NPP PP cP
SQ R2(%) SQ R2(%) SQ R2(%)
m/a, d, aa, ad, dd 16,46 11,89 31,28 12,07 392,63 37,65
a/m, d, aa, ad, dd 119,01 85,98 145,30 56,05 637,00 61,08
d/m, a, aa, ad, dd 0,72 0,52 33,81 13,04 2,76 0,26
aa/m, a, d, ad, dd 1,14 0,82 22,18 8,56 2,30 0,22
ad/m, a, d, aa, dd 1,02 0,74 0,01 0,01 7,87 0,75
dd/m, a, d, aa, ad 0,07 0,05 26,64 10,27 0,36 0,03
Total 138,41 259,22 1042,93

m: média das linhagens homozigéticas derivadas de F2; a: medida do efeito génico aditivo; d: medida dos desvios
da dominancia; aa: medida das interacdes aditiva x aditiva; ad: medida das intera¢des aditiva x dominante; dd:
medida das intera¢des dominante x dominante. PP: em gramas. CP: em centimetros.
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Dessa maneira, pode-se verificar nos dois cruzamentos realizados que o efeito
genético aditivo (a) apresentou a maior magnitude entre 0s parametros,
consequentemente o fator mais importante na determinagdo génica dos caracteres
namero de paniculas por planta (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de
panicula (CP) em arroz. Este fato evidéncia a possibilidade de sele¢cdo nas
populacBes segregantes provenientes de F2, e que a predicdo dos ganhos genéticos
com os ciclos de selecao seréo satisfatorios, uma vez que o componente de natureza
aditiva é de elevada magnitude. Proporcionando assim, o desenvolvimento de
linhagens com elevado potencial genético para a produtividade, pois esses caracteres
analisados sdo diretamente relacionados com os componentes do rendimento de

graos para a cultura do arroz.

As interacOes epistaticas aditiva-aditiva (aa), aditiva-dominante (ad) e
dominante-dominante (dd), de modo geral, apresentaram pouca influéncia genética
nas médias para a determinacao dos caracteres analisados. Sendo que as estimativas
mais expressivas foram observadas em relacéo aos efeitos das interacbes aa para o
carater numero de paniculas por planta (NPP) com uma contribuicdo de 14,39% e
devido as interacGes dd no carater peso de panicula (PP) com influéncia de 10,27%
na média, nas combinacdes hibridas entre BRS AG X Arbério e Arboério X BRS AG,
respectivamente. Kacharabhai (2015), dos quatros cruzamentos que realizou em arroz
trés apresentaram significancia e pequena magnitude do efeito epistatico aditivo-

aditivo (aa) para o carater numero de paniculas por planta.

As magnitudes dos componentes genéticos que controlam 0s caracteres,
podem ser também avaliadas através do modelo reduzido aditivo-dominante que,
aléem de mais simples, tem sido rotineiramente utilizado nos programas de
melhoramento genético, pois fornece informacdes indispensaveis na avaliacdo da

eficiéncia de métodos empregados e do éxito dos mesmos (CRUZ et al., 2012).

Assim, as estimativas, as variancias e a significancia da hipotese de nulidade
de cada parametro do modelo reduzido aditivo-dominante para os caracteres nimero
de paniculas por planta (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de panicula (CP)

sdo apresentadas na Tabela 5.7.

Em ambos cruzamentos para todos os caracteres avaliados, a média (m) foi o
parametro que obteve a maior estimativa, o efeito génico devido a dominancia (d)

demonstrou a maior varidncia e todos os parametros estimados diferiram
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significativamente de zero, a 1% de probabilidade pelo teste t, com excec¢ao do desvio
dominancia (d) que né&o foi significativo no carater niumero de paniculas por planta
(NPP) no cruzamento entre Arbdrio X BRS AG.

Tabela 5.7. Teste de significancia da hipotese de nulidade dos parametros genéticos
estimados a partir do modelo aditivo-dominante, referente as médias dos caracteres
namero de paniculas por planta (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de
panicula (CP) obtida a partir P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre BRS
AG X Arbério e Arbério X BRS AG.

BRS AG X Arbdrio

Parametros NPP PP CP
cL Estimativa Variancia Estimativa Variancia Estimativa Variancia
m 250 7,77** 0,059 4,40** 0,003 21,27* 0,005
250  -2,17** 0,063 1,16** 0,003 3,54** 0,005
d 250 1,33* 0,228 0,26** 0,009 0,79** 0,029
Arbério X BRS AG
Parametros GL NPP PP CP
Estimativa Varidncia Estimativa Variancia Estimativa Variancia
m 263 8,76** 0,055 3,90** 0,003 20,21* 0,01
a 263 2,78** 0,054 -0,74** 0,003 -2,70** 0,01
d 263 0,79™ 0,218 0,73** 0,009 1,52** 0,05

GL: Grau de liberdade. m: média das linhagens homozigéticas derivadas de F2; a: medida do efeito génico aditivo;
d: medida dos desvios da dominancia. **:Significativo a 1% de probabilidade pelo teste t. ns: ndo significativo. PP:
em gramas. CP: em centimetros.

A avaliacao da adequacdo desse modelo aditivo-dominante na capacidade de
explicar o comportamento da média das geracdes (P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2) e
consequentemente os efeitos génicos envolvidos na heranca dos caracteres, pode ser

feita através da correlacdo entre as médias observadas e o0s valores estimados.

Essas estatisticas sdo apresentadas na Tabela 5.8, onde se verifica que o
modelo aditivo-dominante possibilita a obtencdo de médias preditas que se
correlacionam com as médias observadas em magnitude elevadas em relacdo aos
caracteres analisados. Apresentando correlacdes entre 0,9088 a 0,9849 para niumero
de paniculas por planta (NPP), de 0,9452 a 0,9852 para peso de panicula (PP) e de
0,9707 a 0,9836 para o comprimento de panicula (CP), o que corresponde aos
coeficientes de determinacéo (R?) para os carateres, NPP entre 82,59% a 97,01%, PP
de 89,34% a 97,07% e CP de 94,23% a 96,74%. De acordo com Rocha et al. (2009),

coeficientes de correlacdes proximos da unidade indicam uma alta precisdo do modelo



99

aditivo-dominante para as variaveis em estudo, propiciando veracidade nas
estimativas dos efeitos génicos que sdo preponderantes nos caracteres numero de

paniculas por planta, peso de panicula e comprimento de panicula em arroz.

Tabela 5.8. Médias observadas (Y) e estimadas (Y) para os caracteres nimero de
paniculas por planta (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de panicula (CP)
obtidos a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre BRS AG X
Arborio e Arbério X BRS AG.

BRS AG X Arbdrio

3 NPP PP cP
Geracgéo = = =
Y Y Y Y Y Y
P13 (BRS AG) 6,00 5,60 5,61 5,56 24,90 24,81
P2 (Arborio) 10,45 9,95 3,32 3,24 17,72 17,73
F1 10,40 9,10 4,82 4,66 22,35 22,06
F’ 7,31 8,43 4,43 4,53 21,29 21,67
RCi1 (F19 X P1J3) 7,52 7,35 5,09 5,11 22,91 23,44
RC,(F19 XP23) 10,75 9,52 3,68 3,95 21,08 19,90
r (YY) 0,9088 0,9852 0,9707
R2 (%) 82,59 97,07 94,23
Arbério X BRS AG
3 NPP PP cP
Geracgéo = = =
Y Y Y Y Y Y
P1Q (Arborio) 11,65 11,54 3,13 3,16 17,50 17,51
P.J(BRS AG) 6,10 5,98 4,56 4,65 23,15 22,91
F1 10,21 9,55 4,54 4,63 22,09 21,73
Fa 8,83 9,16 4,13 4,27 20,73 20,97
RCi(F19 XP1d) 11,04 10,55 4,21 3,89 20,21 19,62
RC2 (F19 X P2J) 7,53 7,76 4,93 4,64 21,97 22,32
r (YY) 0,9849 0,9452 0,9836
R2 (%) 97,01 89,34 96,74

PP: em gramas. CP: em centimetros.

A utilizacdo do modelo genético reduzido aditivo-dominante foi satisfatéria para
explicar o comportamento da média das geracdes, em relacdo aos caracteres em
estudo. Observou-se que a variabilidade genética aditiva (Tabela 5.9), presente em
F2, é relativamente superior a atribuida aos desvios da dominancia para os caracteres
namero de paniculas por planta (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de

panicula (CP). Logo, o prosseguimento do programa de melhoramento com esses
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cruzamentos possibilitar4 a obtencdo de ganhos genéticos para esses caracteres, a

partir de selecbes na geracéo F2.

De acordo com os resultados mencionados, tanto o0 modelo genético completo
(m, a, d, aa, ad, dd) quanto o reduzido aditivo-dominante (m, a, d) foram apropriados
da heranca dos caracteres numero de paniculas por planta (NPP), peso de panicula
(PP) e comprimento de panicula (CP), sendo o efeito aditivo o mais importante na

determinacao desses caracteres.

Tabela 5.9. Decomposi¢ao néo ortogonal da soma de quadrados dos parametros (m,
a, d) pelo método de eliminacdo de Gauss, com base nas médias dos caracteres
numero de paniculas por planta (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de
panicula (CP) obtidos a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre
BRS AG X Arborio e Arbodrio X BRS AG.

BRS AG X Arbério

Fonte de

. NPP PP CP
Variagéao
SQ R?(%) SQ R?(%) SQ R2(%)
m/a, d 1020,68 92,52 7077,74 93,72 89214,41 97,36
a/m, d 74,83 6,78 466,34 6,18 2401,42 2,62
d/m, a 7,71 0,70 7,29 0,10 21,79 0,02
Total 1103,22 7551,37 91637,63
Arbdrio X BRS AG
Fonte de
. NPP PP CP
Variagéao
SQ R2(%) SQ R2(%) SQ R2(%)
m/a, d 1400,86 90,58 5439,87 95,63 37392,65 98,15
a/m, d 142,75 9,24 187,33 3,29 663,45 1,74
d/m, a 2,85 0,18 61,28 1,08 42,51 0,11
Total 1546,46 5688,48 38098,61

m: média das linhagens homozigéticas derivadas de F2; a: medida do efeito génico aditivo; d: medida dos desvios
da dominéncia. PP: em gramas. CP: em centimetros.

Os ganhos genéticos preditos para o primeiro ciclo de selecdo dos caracteres
namero de paniculas por planta (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de
panicula (CP) provenientes dos cruzamentos entre BRS AG X Arbdrio e Arbério X
BRS AG, sdo demonstrados na Tabela 5.10.
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Tabela 5.10. Predicdo de ganhos genético com a selecdo de 10% dos melhores
individuos (Plantas) para os caracteres numero de paniculas por planta (NPP), peso
de panicula (PP) e comprimento de panicula (CP) em arroz, nos cruzamentos entre
BRS AG X Arbdrio e Arbério X BRS AG.

BRS AG X Arbodrio Arbério X BRS AG

Parametros

NPP PP CP NPP PP CP
Numero de individuos selecionados 14 14 14 12 12 12
Média original da populacdo F2 731 443 21,29 8,83 4,13 20,73
Média dos individuos selecionados 13,36 5,71 2449 1458 555 23,63
Diferencial de selecéo (DS) 6,05 1,28 3,20 5,75 1,42 2,90
Ganho por selecéo (AG) 0,52 0,81 0,90 1,78 0,81 1,34
Ganho por selecédo (AG%) 7,11 1828 4,23 20,16 19,61 6,46

Média predita para o 1°ciclo de selecao 7,83 5,24 22,19 10,61 4,94 22,07

PP: em gramas. CP: em centimetros.

No cruzamento entre BRS AG X Arborio a populacdo F2 apresentou médias de
7,31paniculas para o carater numero de paniculas por planta (NPP), 4,43 g para o
peso de panicula (PP) e 21,29 cm para o comprimento de panicula (CP). Com uma
pressao de selecdo de 10% em F2, o que corresponde a selecdo das 14 melhores
plantas, havera um potencial de aumento de 6,05 paniculas, 1,28 g e 3,20 cm, o0 que
representa um acréscimo de 7,11%, 18,28% e 4,23% para os caracteres NPP, PP e
CP, respectivamente. Assim, a média predita da populacdo F3 sera de 7,83 paniculas
no carater NPP, 5,24 g para o PP e 22,19 para o CP.

As médias obtidas em F2 no cruzamento entre Arbdério X BRS AG nos
caracteres NPP, PP e CP foram 8,83 paniculas, 4,13 g, 20,73 cm, respectivamente.
Selecionando as 12 melhores plantas, ou seja, uma intensidade de selecéo de 10%,
tera uma capacidade de aumento de 5,75 paniculas, 1,42 g e 2,90 cm, o que equivale
a um ganho de selecédo de 20,16%, 19,61% e 6,46% para os caracteres NPP, PP e
CP, respectivamente. Dessa forma, a geracdo F3 apresentara médias de 10,61

paniculas, 4,94 g e 22,07 cm para NPP, PP e CP, respectivamente.

A estimativa e a decomposi¢cdo dos componentes da variancia fenotipica em
ambiente e genotipica, e essa em variancia genética aditiva e de dominancia. Assim
como, as herdabilidades no sentido amplo e restrito sdo fundamentais para o
melhorista, pois auxiliam na determinacdo dos cruzamentos mais promissores, na
definicho e conducdo do método de melhoramento mais apropriado e

consequentemente na obtencdo de maiores ganhos genéticos com a selecao.
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Desse modo, pode-se observar na Tabela 5.11, para todos os caracteres
analisados em ambos cruzamentos, que a maior parte da variancia fenotipica é
procedentes de fatores de ordem genética e que ha menor influéncia dos fatores de
ambiente sobre os caracteres. Demonstrando assim, a existéncia de variabilidade
genética para os caracteres avaliados. Sendo que a variancia genética aditiva
predominou em compara¢ao a dominancia, para o carater peso de panicula em ambos
cruzamentos e para o comprimento de panicula no cruzamento entre Arborio x BRS
AG. Ja o oposto ocorreu para 0 numero de paniculas por planta em ambos
cruzamentos e no comprimento de panicula na combinacao hibrida entre BRS AG x

Arborio.

Tabela 5.11. Estimativas das variancias fenotipica, genotipica, aditiva, de dominancia
e de ambiente, das herdabilidades no sentido amplo e restrito, do grau médio de
dominancia e do numero de genes que controlam os caracteres nimero de paniculas
por planta (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de panicula (CP), obtidas a
partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 nos cruzamentos entre BRS AG X Arborio e
Arborio X BRS AG.

BRS AG X Arbdrio Arbodrio X BRS AG
Parametros

NPP PP CP NPP PP CP
Variancia fenotipica 9,33 0,68 2,52 8,83 0,51 3,01
Variancia de genotipica 6,01 0,55 2,09 5,91 0,40 2,35
Variancia de ambiente 3,32 0,13 0,43 2,92 0,11 0,66
Variancia aditiva 0,81 0,43 0,71 2,74 0,29 1,39
Variancia de dominancia 5,20 0,12 1,38 3,17 0,11 0,96

Herdabilidade no sentido amplo (%) 64,41 80,88 82,93 6693 78,43 78,07
Herdabilidade no sentido restrito (%) 8,68 63,23 28,17 31,03 56,86 46,18
Grau médio de dominancia (GMD) 0,97 0,31 0,29 0,48 0,97 0,62
N° de genes que controlam o carater 22 6 10 8 6 8

PP: em gramas. CP: em centimetros.

As estimativas dos coeficientes de herdabilidade no sentido amplo, o qual
mensura a proporcao relativa entre os efeitos genotipicos e os de ambiente na
expressao fenotipica das caracteristicas (SOUZA, 2017), foram de magnitude muito
alta para o comprimento de panicula no cruzamento entre BRS AG x Arbério e para
0s demais caracteres avaliados em cada cruzamento apresentaram alta estimativa da
herdabilidade. Esses resultados conforme a Tabela 5.11, sdo semelhantes aos
obtidos por Govintharaj et al. (2016) e Mamata et al. (2018) para o carater nimero de

paniculas por planta. Quanto aos caracteres peso e comprimento de panicula
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equivalem as estimativas apresentadas por Hefena et al. (2016), ao analisarem oitos
cruzamentos em arroz obtiveram uma herdabilidade média de 80,98 % e 71,56 %,

respectivamente.

Com relagédo, a herdabilidade no sentido restrito, parametro que reflete a
proporcdo da variancia aditiva no contexto da variacao fenotipica, ou seja, a parte da
variacdo genética que € transmitida aos descendentes (HENRIQUES et al., 2017),
demonstrou magnitudes altas para o carater peso de panicula, moderadas para o
comprimento de panicula em ambos cruzamentos e no niamero de paniculas por
plantas no cruzamento entre Arbdrio x BRS AG. Porém, esse carater no reciproco
apresentou baixa herdabilidade.

A partir da estimativa do grau médio de dominancia (GMD) com base nas
médias, que expressa a posicao relativa entre o valor genotipico do heterozigoto, ou
seja, da populacdo F1 e o valor médio genotipico dos homozigotos, isto €, dos
genotipos utilizados nos cruzamentos (CRUZ et al.,, 2012), foram constatadas
dominancias parciais em todos os caracteres mensurados. O desvio da dominancia
ocorreu no sentido da expresséao fenotipica de maior magnitude para o carater, onde
0 numero de paniculas por planta direcionou-se ao genitor Arborio, diferentemente
dos caracteres peso e comprimento de panicula que direcionaram-se ao genitor BRS
AG. Amela et al. (2008), Dar et al. (2014) e Souleymane et al. (2017) relataram
dominancia parcial para os caracteres comprimento de panicula, nimero de paniculas

por planta e peso de panicula em arroz, respectivamente.

O numero de genes que controlam os caracteres analisados, conforme as
estimativas, variaram de 8 a 22 genes para o numero de paniculas por planta, de 8 a
10 genes para o comprimento de panicula e de 6 genes para o peso de panicula, ndo
havendo variacdo na estimativa. Estes valores ndo devem serem tomados de forma
absoluta, Cruz et al. (2012), sugerem cautela em interpretar as estimativas do numero
de genes que controlam o carater, porém, relatam sua importancia como indicativo da
natureza poligénica ou monogénica no controle do carater. Assim, pode-se constatar

gue a heranca genética dos caracteres NPP, PP e CP sao poligénica ou quantitativa.
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Na Tabela 5.12 sé@o apresentados os resultados dos testes de significancia
entre as médias dos contrastes das geracbes, para 0s caracteres numero de
paniculas por planta (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de panicula (CP).
Com a finalidade de verificar a existéncia de efeito materno na expresséo fenotipica
desses caracteres.

Tabela 5.12. Teste de significancia entre as médias dos contrastes P1 x P2, P2 x P1,
P1 x F1, P2 x F1 reciproco, F1 x F1 reciproco e F2 x F2 reciproco, para 0os caracteres
numero de paniculas por planta (NPP), peso de panicula (PP) e comprimento de
panicula (CP) em arroz, nos cruzamentos entre BRS AG X Arbdrio e Arbdrio X BRS
AG.

Diferencas entre as médias

Contrastes

NPP PP CP
BRS AG (P1%) X Arbério (P23) 4,45% 2,29% 7,18%
Arborio (P2?) X BRS AG (P143) 5,55** 1,43* 5,65**
BRS AG (P19) X F1 4,40** 0,79** 2,55%*
Arborio (P29) X F1 reciproco 1,44* 1,41* 4 59**
F1 X F1 reciproco 0,19m 0,28 0,26
F2 X F2 reciproco 1,52" 0,30m 0,56

*e**: Significativo a 5% e 1% de probabilidade pelo teste t. ns: ndo significativo.

Dessa forma, pode-se constatar através das diferencas entre as médias para
todos os caracteres analisados, que houve significancia estatistica entre os contrastes
BRS AG x Arborio, Arbério x BRS AG, BRS AG x F1 e Arborio x F1 reciproco.
Demonstrando assim, que genitores utilizados no estudo sdo divergentes
geneticamente quanto aos caracteres avaliados e a auséncia do efeito materno

através dos contrastes entre 0s genitores e seus respectivos F1.

De acordo com, Baldissera et al. (2012), se houver efeitos citoplasmaticos, ou
seja, heranca materno no carater os resultados dos cruzamentos reciprocos serao
diferentes, em que o fendtipo dos descendentes sera influenciado pelo genitor
feminino que contribuiu com o citoplasma. Assim, pode-se deduzir que nao ha efeito
materno para os caracteres numero de paniculas por planta, peso de panicula e
comprimento de panicula em arroz, pois os contrastes dos F1 e F2 com suas geracdes

reciprocas nao apresentaram diferencas significativas.
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5.4.Conclusdes

O efeito génico aditivo € o mais importante na determinacdo do controle
genético dos caracteres numero de paniculas por planta (NPP), peso de paniculas
(PP) e comprimento paniculas (CP) em arroz.

A combinacado Arbdrio x BRS AG é a mais adequada no desenvolvimento de
linhagens com elevado potencial genético para o numero de paniculas por planta
(NPP) e comprimento em arroz (CP), jA o cruzamento entre BRS AG x Arborio é o
mais promissor para peso de paniculas (PP), pois apresentam maior herdabilidade
sentido restrito.

As estimativas de parametros genéticos demonstram que ha variabilidade
genética significativa para os caracteres namero de paniculas por planta (NPP), peso
de paniculas (PP) e comprimento paniculas (CP), proporcionando ganhos genéticos
com a selecdo que levam a obtencdo de novas cultivares de arroz com elevado

potencial para produtividade.

Os caracteres namero de paniculas por planta (NPP), peso de paniculas (PP)
e comprimento de panicula (CP) em arroz possuem heranca genética quantitativa,

com incidéncia de acao génica de dominancia parcial em todos esses caracteres.

N&o ocorre efeito materno para os caracteres numero de paniculas por planta

(NPP), peso de paniculas (PP) e comprimento de panicula (CP) em arroz.
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6. Capitulo IV

Controle genético da altura de planta em arroz irrigado

6.1.Introducao

O arroz (Oryza sativa L.) € um dos cinco alimentos com maior prevaléncia de
consumo no Brasil, predominantemente nas regides Sudeste, Sul e Centro-Oeste do
pais (SOUZA et al.,2013). Seu cultivo é tradicional no Rio Grande do Sul, sendo que
a producédo do estado é fundamental para atender a demanda alimentar brasileira,
pois sua producéao corresponde com aproximadamente 70% da producéo orizicola do
pais (CONAB, 2017). Logo, esse cereal desempenha uma importante funcao social
para a seguranca alimentar nacional e como atividade econdmica fundamental nas

regides produtoras.

No Rio Grande do Sul, a orizicultura esta concentrada na regido que
compreende a Metade Sul do estado, ocupando uma area anualmente em torno de
um milhdo de hectares, composta por seis regides arrozeiras, sendo elas: Fronteira
Oeste, Campanha, Depressao Central, Zona Sul, Planicie Costeira Interna e Externa
a Lagoa dos Patos. Essas regides diferem quanto as caracteristicas edafoclimaticas,
principalmente em relacdo ao tipo, a fertilidade do solo e a fatores meteoroldgicos

como temperatura do ar, do solo, variacdo na amplitude térmica e na radiacao solar.

Essas heterogeneidades nas condi¢cbes de cultivo proporcionam respostas
distintas de um determinado genotipo, decorrente da interagéo gendtipos x ambientes
significativa (G x E) que afeta particularmente caracteristicas de heranca quantitativas,
e consequentemente no desempenho produtivo da cultura. Assim, os programas de
melhoramento genético podem optar em desenvolver cultivares que apresentem

ampla ou especifica adaptabilidade as regides de cultivo.

A evolucao positiva da produtividade nas ultimas décadas na cultura do arroz a
nivel mundial, pode ser atribuida ao melhoramento genético com o desenvolvimento
e recomendacdo de novas cultivares adaptadas, que atendem as exigéncias
especificas do mercado e apresentam alta produtividade, bem como a melhoria do

manejo da cultura, em funcdo da pesquisa séria e competente estabelecida.
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Com a denominada Revolug&o Verde levou a um avanco histérico no aumento
do potencial de produtividade das culturas, como por exemplo no arroz, ocasionando
o desenvolvimento e a consolidagdo de cultivares semi-anas (DIXIT et al., 2014),
também chamadas de porte “moderno filipino”. Esses gendtipos possuem alta
capacidade de emitir afilhos, colmos robustos e curtos, folhas eretas, maior resposta

a adubacédo e melhor eficiéncia fotossintética.

Além da produtividade de graos, conforme Streck et al. (2018) a altura da planta
foi um dos atributos agronbmicos mais modificados durante o processo de
melhoramento genético ao longo dos ultimos 45 anos. A reducdo da altura da planta,
mantendo a produtividade de gréos, é almejada pelos programas de melhoramento
genético de arroz, pois ha tendéncia das plantas ndo acamarem, diminuirem a
producédo de biomassa vegetativa e aumentarem o indice de colheita do arroz,

proporcionando consequentemente maior eficiéncia produtiva.

Essa reducédo na altura da planta de arroz resultou da mutacao recessiva no
gene sdl (semi-dwarfl) que causou a perda da capacidade de producédo da enzima
GAZ20-oxidase, a qual esta relacionada com a biossintese de giberelina (MONNA et
al., 2002; SASAKI et al., 2002), hormonio fundamental para o controle da altura de
plantas. Segundo Henriques (2009), o gene sdl foi originalmente introduzido da
cultivar chinesa Dee-geo-woo-gen, que foi cruzada com a cultivar Peta da Indonésia,
em 1962 no IRRI (International Rice Research Institute) e desse cruzamento
desenvolveu-se a cultivar IR8, que serviu de base para o desenvolvimento de muitas

cultivares semi-anés de arroz da subespécie Indica e Japonica.

O processo de desenvolvimento de uma nova cultivar de arroz € trabalhoso,
acarreta em despesas elevadas e demanda bastante tempo. Desse modo, o
conhecimento dos parametros genético dos caracteres agronémicos é fundamental
para obter eficiéncia em todos os procedimentos. Neste sentido, o presente trabalho
teve como propdsito estimar os parametros genéticos para altura de planta em arroz,

proporcionando o entendimento da base genética e a selecao para esse carater.
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6.2.Material e Métodos

Para estimar os parametros preponderantes no controle genético referente ao
caréater altura de planta em arroz, efetuaram-se avaliagdes nas geracdes P1, P2, F1,
F2, RC1 (F1 x P1) e RC2 (F1 x P2) ap0s realizar os cruzamentos entre BRS AG x
Arbério, BRS Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa x SCS 120 Onix.

A execucdo desses cruzamentos e a conducdo dessas geracbfes em um
mesmo ambiente de cultivo foram realizadas nos agricola de 2014/2015 ao 2016/2017
na Estacéo Experiemental Terras Baixas, pertencente a Embrapa Clima Temperado,
localizada nas coordenadas geograficas, 31°48’49” de latitude Sul e 52°28°20” de
longitude Oeste, no municipio do Capédo do Leédo, no estado do Rio Grande do Sul.
Esses procedimentos foram conduzidos conforme a descricdo do material e métodos

do experimento I.

O delineamento experimental utilizado foi o inteiramente casualizado, sendo as
repeticdes constituidas conforme o niumero de plantas avaliadas em cada geracéo. A
altura de planta foi avaliada na fase fenoldgica de maturacdo dos gréos, com auxilio
de uma régua foi determinada a distancia da superficie do solo até a extremidade da

panicula do afilho mais alto. Sendo essa variavel expressa em centimetros (cm).

A partir da analise das variancias das geracodes P1, P2, F1, F2, RCp1 € RCp2
foram obtidas as seguintes estimativas para o carater altura de plantas em arroz:
variancia fenotipica: 6% = 6%,; variancia de ambiente: 6% = [(63, + 26%, + 65,)/4];
variancia genotipica: 8% = 6% — 6%; variancia aditiva: 6% = 26%, — (Gicp; + Oacp2);
variancia de dominancia: 63 = 62 — 6%; herdabilidade no sentido amplo: h% = 6% /6% e

herdabilidade no sentido restrito: h3 = 63 /62.

As estimativas das herdabilidades no sentido amplo e restrito foram

classificadas de acordo com Cargnelutti Filho; Storck (2007), conforme a Tabela 6.1.

Tabela 6.1. Classificacdo da herdabilidade segundo Cargnelutti Filho; Storck (2007).

Classificacao Herdabilidade (%)
Muito alta >81,0
Alta 2490a<81,0
Moderada 2250a<49,0

Baixa <250
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Para a predicédo de ganhos por selecéo, obtida pela andlise das variancias das
geracOes, foi considerada a selegcao de 10% das melhores plantas da populagéo F2.
O ganho esperado, considerando-se a selecdo e a recombinacdo dos individuos
superiores na populacdo F2, foi estimado pela expressdo: AG = DS x h%; onde: DS =
diferencial de selecéo, que é igual a Xs - Xo, sendo Xs = corresponde & média das
plantas F2 selecionadas, X, = corresponde & média da populacéo original das plantas

F2 e h%= herdabilidade no sentido restrito.
O célculo da estimativa do grau médio de dominancia (GMD), o qual torna

possivel analisar a magnitude e a direcdo dos desvios, foi estimado por meio de:

2F1 — (P1 + P2)
P1-P2

GMD =k =

onde: P1 e P2, sdo as medidas dos genitores P1 e P2 e F1 é a media da geracéo F1.

A estimativa do numero de genes (n) para o carater foi feito utilizando a formula
abaixo:

_ A%(1+40,5k?)

n —
80§

sendo: A é a amplitude total na populacéo F2, k é o grau médio de dominéancia e 6; é
variancia genética.
Sendo a classificacao do grau médio de dominancia (GMD) conforme a Tabela

6.2 abaixo, para determinar o tipo de interacao intra-alélica (CRUZ et al., 2012).

Tabela 6.2. Classificacéo do tipo de interacao intra-alélica sobre o carater quanto grau
médio da dominancia (GMD).

Grau médio da dominancia (GMD) Tipo de interagéo intra-alélica
l(d=a) Dominancia completa
0(d=a) Auséncia de dominancia

>1(d>a) Sobredominancia
<l(d<a) Dominancia parcial

a: efeito génico aditivo. d: desvios de dominancia.

As anadlises dos parametros genéticos das geracdes foram avaliadas levando-
se em conta tanto o modelo completo (m, a, d, aa, ad, dd) calculado por meio do

método de minimos quadrados ponderados, quanto ao modelo aditivo-dominante (m,
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a, d) como descrito por Mather; Jinks (1984) e Cruz et al. (2012). Todas as anélises
foram realizadas com o auxilio do aplicativo computacional em genética e estatistica,
GENES (CRUZ, 2013; CRUZ, 2016).

6.3.Resultados e discussdes

Verifica-se na Tabela 6.3, por meio da andlise de variancia que os genitores
utilizados nos cruzamentos BRS AG x Arbédrio, BRS Queréncia x BRS Pampa e BRS
Pampa x SCS 120 Onix sdo contrastantes quanto a altura de planta, apresentando
média geral de 105,41 cm, 99,92 cm e 101,01 cm, respectivamente, com suas
geracdes F1 e F2, denotando a presenca de variabilidade genética para esse carater
em cada combinacao hibrida. Sendo fundamental essa diferenca genética entre os
genitores para as estimativas dos parametros genéticos referentes ao carater em
analise, na compreensao da estrutura genética da populacéo e consequentemente na
inferéncia da variabilidade genética da mesma (BALDISSERA et al., 2014).

Tabela 6.3. Analise de variancia para altura de planta em arroz, considerando os
genitores (P1 e P2) e as geracdes F1 e F2, nos cruzamentos entre BRS AG x Arborio,
BRS Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa x SCS 120 Onix.

Altura de planta (cm)

BRS AG x BRS Queréncia x BRS Pampa x
Fonte de Arbério BRS Pampa SCS 120 Onix
Variacéo
GL Quadrado Médio GL Quadrado Médio GL Quadrado Médio
Tratamentos 3 690,052** 3 487,624** 3 1117,282**

Residuo 199 72,869 262 45,890 191 57,173

Total 202 265 194

Média 105,41 99,92 101,01
CVe (%) 8,10 6,78 7,48
CVg (%) 4,16 3,61 6,09
CVg/CVve 0,51 0,53 0,81

GL = graus de liberdade. CVe = coeficiente de variacdo ambiental. CVg = coeficiente de variagdo genético. **:
Significativo pelo teste F a 1% de probabilidade de erro.

A relacéo entre o coeficiente de variacdo genética e o coeficiente de variacao
ambiental (CVg/CVe), foi de 0,51, 0,53, e 0,81 nos cruzamentos BRS AG x Arborio,
BRS Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa x SCS 120 Onix, respectivamente.
Assim, a maior variabilidade genética para a altura de plantas nas populacdes

segregantes é esperado no cruzamento entre BRS Pampa x SCS 120 Onix, pois a
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estimativa da razao entre os coeficentes de variacdo genético e o ambietal foi a mais

préxima da umidade, indicando maior expressao da variabilidade genética.

As médias do carater altura de planta apresentada pelos genitores adotados no
estudo foram de 110,90 cm e 97,20 cm no cruzamento entre BRS AG x Arbdério, de
107,70 cm e 96,70 cm no cruzamento entre BRS Queréncia x BRS Pampa e de 99,05
cm a 92,20 cm no cruzamento entre BRS Pampa x SCS 120 Onix (Tabela 6.4),
respectivamente, mostrando que os contrastes entre os genitores foram significativos.

Esses resultados corroboram com Streck et al. (2017).

Tabela 6.4. Nimero de plantas avaliadas (N), médias (X) e variancias (G2) a partir de
P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 para a altura de planta (cm) em arroz, nos cruzamentos
entre BRS AG x Arbodrio, BRS Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa x SCS 120
Onix.

Altura de planta (cm)

BRS AG x Arbério BRS Queréncia x BRS PamPa.x
Geracéo BRS Pampa SCS 120 Onix
N X 62 N X 62 N X 62

P1? 20 110,90 16,62 20 107,70 7,38 20 99,05 7,00
P& 20 97,20 9,12 20 96,70 8,01 20 92,20 6,27
Fi1 20 107,85 12,13 20 100,20 12,83 11 113,36 15,45
F2 143 105,45 97,05 206 99,46 56,03 144 101,56 73,52
RC, 29 108,55 90,61 41 102,29 37,86 92 102,97 52,30
RC> 24 98,25 49,76 92 97,42 36,69 27 99,81 50,16

RC; (F19 X P13), RC, (F19 X P2J).

As geracfes F1 demonstraram médias para a altura de planta intermediarias
as médias dos genitores, nos cruzamentos BRS AG x Arbdrio e BRS Queréncia x BRS
Pampa, no entanto, no cruzamento entre BRS Pampa x SCS 120 Onix foi superior
aos genitores, isso é um indicativo que a interacao intra-alélica sdo de dominancia
parcial e sobredominancia nas respectivas hibridacdes. Assim como, as geracdes F2
apresentaram médias interpostas aos genitores nos cruzamentos BRS AG x Arborio
e BRS Queréncia x BRS Pampa, ja no cruzamento entre BRS Pampa x SCS 120 Onix
foi superior. As variancias foram as mais elevadas nessa geracdo em comparacao
com as outras geracoes, devido essa geracao possuir maior parte dos loci segregando

consequentemente maior variabilidade genética para o carater.
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As determinacdes das medias de altura de planta dos retrocruzamentos foram
conforme o esperado, ou seja, se aproximando da média do genitor utilizado como
recorrente. Assim como as variancias, pois nessa geracao ha em principio 50% das
plantas em homozigose e 50% em heterozigose para o carater em estudo.

Os testes de significAncia da hipétese de nulidade dos parametros genéticos
(m, a, d, aa, ad, dd), estimados a partir do modelo completo, para o carater altura de

plantas em arroz séo apresentados na Tabela 6.5.

Tabela 6.5. Teste de significancia da hipotese de nulidade dos parametros genéticos
estimados a partir do modelo completo, com base nas médias de altura de planta (cm)
em arroz, obtidas a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre BRS
AG x Arborio, BRS Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa x SCS 120 Onix.

Altura de planta (cm)

. BRS Queréncia x BRS Pampa x
Parametros BRS AG x Arborio BRQS Pampa SCS 120 CP)nix
GL Est. Var. GL Est. Var. GL Est. Var.
231 112,24* 31,97 374 100,59* 9,83 298 96,31* 18,04
a 38 6,85** 0,32 38 5,50** 0,19 38 3,43** 0,17
d 250 -22,77" 234,06 393 -4,05™ 67,38 308 3,96™ 122,91
aa 193 -8,19™ 31,65 336 1,61™ 9,64 260 -0,69™ 17,87
ad 89 6,90m™ 22,08 169 -1,26™ 6,06 155 -0,54™ 10,37
dd 250 18,38 97,74 393 3,56™ 28,84 308 13,09 53,27

Est.: estimativa. Var.: varidncia. m, média das linhagens homozigéticas derivadas de F2; a, medida do efeito génico
aditivo; d, medida dos desvios de domin&ncia; aa, medida das interacdes génicas aditiva x aditiva; ad, medida das
interacdes génicas aditiva x dominante; dd, medida das interacdes génicas dominante x dominante. GL: Grau de
liberdade. *:Significativo a 1% de probabilidade, respectivamente, pelo teste t. ns: ndo significativo.

Entre os parametros estimados pelo modelo completo e que demonstraram
significancia nos cruzamentos, a média (m) apresentou a maior estimativa e variancia.
Nos trés cruzamentos analisados, BRS AG x Arbério, BRS Queréncia x BRS Pampa
e BRS Pampa x SCS120 Onix, somente os parametros média (m) e aditividade (a)
foram significativos, e 0s outros parametros genéticos estimados pelo modelo nao
diferiram estatisticamente de zero. Os efeitos génicos de dominancia e de epistasia
nao foram significativos nos cruzamentos analisados para a altura da planta,

sugerindo a predominancia de acdo genética aditiva controlando esse carater.

De acordo com Kacharabhai (2015), a magnitude e o tipo de acdo génica
predominante para uma determinada caracteristica podem diferir conforme as

combinagdes dos genitores na hibridagéo. Rahimi et al. (2010), observaram efeitos
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significativos de genes aditivos e ndo aditivos para a heranca do carater altura de
planta em arroz. Os resultados encontrados corroboram com Kamara et al. (2017), ao
analisarem o cruzamento entre os genitores IET6279 x IR70445-146-3-3 através do
modelo com efeito genético de seis parametros, concluiram que apenas os efeitos
aditivos estavam envolvidos na heranca da altura de planta. Assim como, Upadhyay;
Jaiswal (2015) relataram a predominancia de efeitos genéticos aditivos no arroz para
a altura de planta.

O coeficiente de determinacéo (R?) exposto na Tabela 6.6, obtido através da
decomposicdo nao ortogonal, pode ser adotado com a finalidade de percepcéo da
importancia de um particular efeito genético sobre a variabilidade disponivel do carater

analisado.

Tabela 6.6. Decomposi¢cao nao ortogonal da soma de quadrados (SQ) de parametros
(m, a, d, aa, ad, dd), pelo método de eliminacdo de Gauss, para a altura de planta
(cm) obtidas a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre BRS AG X
Arborio, BRS Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa x SCS 120 Onix.

Altura de planta (cm)

. BRS Queréncia x BRS Pampa x

Cgrifggs BRS AG x Arborio BRQS Pampa SCS 120 (gnix
SQ R2 (%) SQ R2 (%) SQ R2 (%)
m/a, d, aa, ad, dd 394,00 71,66 1029,01 86,65 514,20 87,401
a/m, d, aa, ad, dd 145,85 26,53 157,25 13,24 70,71 12,020
d/m, a, aa, ad, dd 2,22 0,40 0,24 0,02 0,13 0,022
aa/m, a, d, ad, dd 2,12 0,39 0,29 0,03 0,02 0,004
ad/m, a, d, aa, dd 2,16 0,39 0,26 0,02 0,02 0,006
dd/m, a, d, aa, ad 3,46 0,63 0,44 0,04 3,22 0,547

Total 549,80 1187,47 588,32

m: média das linhagens homozigéticas derivadas de F2; a: medida do efeito génico aditivo; d: medida dos desvios
da dominancia; aa: medida das intera¢des aditiva x aditiva; ad: medida das interacdes aditiva x dominante; dd:
medida das interagbes dominante x dominante.

Assim, ndo considerando o efeito da média, o efeito genético aditivo (a) foi o
mais importante na determinacdo do carater altura de plantas em arroz, em todos o0s
cruzamentos. Com uma estimativa do coeficiente de determinacdo (R?) de 12,02%,
13,24% e 26,53%, nos cruzamentos BRS Pampa x SCS 120 Onix, BRS Queréncia x
BRS Pampa e BRS AG x Arbdrio, respectivamente. As estimativas de ganho genético
para altura de planta séo satisfatorias, a partir de ciclos de selecdo nas populactes

derivadas de F2 desses cruzamentos, uma vez que o componente de natureza aditiva
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€ de maior magnitude. Onde os efeitos aditivos sdo exatamente o que um individuo
contribui para sua progénie, inalterado pela segregacao e recombinagcao (KAMARA et
al., 2017).

Além do modelo genético completo, pode-se estimar as magnitudes dos
componentes génicos que controlam os caracteres através do modelo reduzido
aditivo-dominante (Tabela 6.7). Este modelo € mais simples e tem sido utilizado em
programas de melhoramento, por prover informagdes indispensaveis na avaliacao da

eficiéncia dos métodos empregados e do éxito dos mesmos (CRUZ et al., 2012).

Nos trés cruzamentos analisados através do modelo aditivo-dominante para o
carater altura de planta em arroz, o parametro média (m) apresentou a maior
estimativa e o desvio da dominancia (d) a maior variancia. Todos os parametros
estimados no modelo diferiram significativamente de zero, a 1% de probabilidade, pelo
teste t. O parametro genético de efeito aditivo (a) obteve maior estimativa que o
parametro do desvio da dominancia (d) nos cruzamentos entre BRS AG x Arbdrio,
BRS Queréncia x BRS Pampa, ja o oposto, ocorreu no cruzamento BRS Pampa X
SCS 120 Onix. Esse resultado corrobora com Divya et al. (2014), os quais obtiveram
estimativas superiores para o efeito da dominancia para o carater altura de planta,

com o modelo aditivo-dominante.

Tabela 6.7. Teste de significancia da hipétese de nulidade dos parametros genéticos
estimados a partir do modelo aditivo-dominante, com base nas médias de altura de
planta (cm) obtidas a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre BRS
AG x Arborio, BRS Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa x SCS 120 Onix.

Altura de planta (cm)

eimeng | BRSACHAne B Qe 350t
GL Est. Var. GL Est. Var. GL Est. Var.
m 250 103,80* 0,28 393 101,80+ 0,16 308 9522* 0,15
a 250 7,02* 0,30 393 5,47* 0,17 308 3,27* 0,15

250 3,43* 0,89 393 -3,03* 0,69 308 14,75* 0,96

GL: Grau de liberdade. Est.: estimativa. Var.: varidancia. m: média das linhagens homozigéticas derivadas de F2;
a: medida do efeito génico aditivo; d: medida dos desvios da dominancia. *: Significativo a 1% de probabilidade
pelo teste t.

Através da correlacdo entre as médias observadas (Y) para altura de planta e
os valores médios estimados (Y), conforme apresentado na Tabela 6.8, pode-se

avaliar a adequagdo do modelo aditivo-dominante na capacidade de explicar o
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comportamento da média das geracdes (P1, P2, F1, F2, RCl1l e RC2) e

consequentemente os efeitos génicos envolvidos na heranca dos caracteres.

Os valores das correlagcdes foram de elevada magnitude para o carater em
andlise. Sendo esses indices de 0,960, 0,979 e 0,972, os quais correspondem a um
coeficiente de determinacédo (R?) de 92,16%, 95,97% e 94,39%, nos cruzamentos
entre BRS AG x Arborio, BRS Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa x SCS 120
Onix, respectivamente. Desse modo, verifica-se que o modelo aditivo-dominante
apresentou elevada precisdo para a estimativa dos parametros genético do carater
altura de planta em arroz, pois os coeficientes de correlacdes foram préoximos da
unidade (ROCHA et al., 2009).

Tabela 6.8. Médias observadas (Y) e estimadas (Y) para a altura de planta (cm)
obtidas a partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre BRS AG X
Arborio, BRS Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa x SCS 120 Onix.

Altura de planta (cm)

- BRS Queréncia x BRS Pampa x
Geracao BRS AG x Arborio BRQS Pampa SCS 120 (gnix
Y Y Y Y Y Y
P1? 110,90 110,82 107,70 107,27 99,05 98,49
P23 97,20 96,78 96,70 96,33 92,20 91,94
F1 107,85 107,23 100,10 98,77 113,36 109,96
F2 105,45 105,51 99,46 100,28 101,56 102,59
RC.(F192 X P1J3) 108,55 109,02 102,29 103,02 102,97 104,22
RC, (F192 X P23) 98,25 102,00 97,42 97,55 99,81 100,95
r (YY) 0,960 0,979 0,972
R2 (%) 92,16 95,97 94,39

No presente estudo, pode-se constatar que a utilizacdo do modelo genético foi
satisfatoria para explicar o comportamento da média das geracfes, em relacdo ao
carater altura de planta em arroz. Observa-se, desconsiderando o parametro média
(m) que apresentou elevados coeficiente de determinacdo (R?), que entre os outros
parametros a variabilidade genética de efeito aditivo (a) € superior ao efeito da
dominancia (d), nos cruzamentos entre BRS AG x Arbdério, BRS Queréncia x BRS
Pampa. No cruzamento entre BRS Pampa x SCS 120 Onix, ocorreu o inverso, ou seja,
o efeito da dominancia foi superior a aditividade. Cabe ressaltar a predominancia do

coeficiente de determinacéo (R?) em todos cruzamentos para o parametro média (m),
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e que os parametros de efeito génico apresentaram pequena estimativa por esse
modelo (Tabela 6.9).

Tabela 6.9. Decomposicao nao ortogonal da soma de quadrados de parametros (m,
a, d) pelo método de eliminacdo de Gauss, para as médias de altura de planta (cm) a
partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 dos cruzamentos entre BRS AG x Arbério, BRS
Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa x SCS 120 Onix.

Altura de planta (cm)

- BRS Queréncia x BRS Pampa x
Fon.te lee BRS AG x Arbdrio BRS Pampa SCS 120 Onix
Variagao
SQ R2(%) SQ R?(%) SQ R2(%)
m/a, d 38037,39 99,54 62655,54 99,69 58622,39 99,49
a/m, d 163,85 0,43 181,58 0,29 70,18 0,13
d/m, a 13,14 0,03 13,35 0,02 225,19 0,38
Total 38214,38 62850,46 58917,76

m: média das linhagens homozigéticas derivadas de F2; a: medida do efeito génico aditivo; d: medida dos desvios
da dominéancia.

Na Tabela 6.10, verifica-se que a predicdo de ganho genético com uma
intensidade de selecdo de 10% proporcionard ganhos semelhantes para os trés
cruzamentos analisados. Sendo selecionado uma quantidade de 14, 20 e 14 plantas
gue possuem medias de altura de planta de 87,00 cm, 85,45 cm e 84,50 cm, nos
cruzamentos entre BRS AG x Arborio, BRS Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa
x SCS 120 Onix, respectivamente. Assim no cruzamento entre BRS AG x Arborio, a
média de 105,45 cm das alturas das plantas em F2 com o 1° ciclo de selecéo sera de
95,24 cm, o que corresponde a um ganho de -9,68%. No cruzamento entre BRS
Queréncia x BRS Pampa, a predicdo de ganho por selecéo € de -9,43%, ou seja, a
média de 99,46 cm das plantas em F2 com o 1° ciclo de selecéo sera de 90,08 cm. Ja
o cruzamento entre BRS Pampa x SCS 120 Onix apresenta uma pequena
superioridade na estimativa do ganho por selecdo com um valor de -10,18%, onde a

reducédo da altura média das plantas sera de 101,56 cm em F2 para 91,22 cm em F3.
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Tabela 6.10. Predicdo de ganhos genético com a selecdo de 10% das melhores
plantas para o carater altura de planta (cm) em arroz, nos cruzamentos entre BRS AG
X Arbdrio, BRS Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa x SCS 120 Onix.

Altura de planta (cm)

Parametros BRS AG x BRS Querénciax BRS Pampa x
Arbério BRS Pampa SCS 120 Onix
NuUmero de individuos selecionados 14 20 14
Média original da F2 105,45 99,46 101,56
Média dos individuos selecionados 87,00 85,45 84,50
Diferencial de selecéo (DS) -18,45 -14,01 -17,06
Ganho por selecéo (AG) -10,21 -9,38 -10,34
Ganho por selecédo (AG%) -9,68 -9,43 -10,18
Média predita para 1° ciclo de selecao 95,24 90,08 91,22

As estimativas e a compreensdo dos parametros genéticos, apresentadas na

Tabela 6.11, sdo importantes para se conhecer a estrutura e a variabilidade genética

da populacdo (BALDISSERA et al., 2014). Para isso, a estimativa e a decomposicéo

dos componentes da variancia fenotipica em ambiente e genotipica, e essa em

variancia genética aditiva e de dominancia, assim como, as herdabilidades no sentido

amplo e restrito sdo fundamentais para o melhorista.

Tabela 6.11. Estimativas das variancias fenotipica, genotipica, aditiva, de dominancia
e de ambiente, das herdabilidades no sentido amplo e restrito, do grau médio de
dominancia e do numero de genes que controlam o carater altura de planta obtidas a
partir de P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 nos cruzamentos entre BRS AG x Arbério, BRS
Queréncia x BRS Pampa e BRS Pampa x SCS 120 Onix.

Altura de planta (cm)

Parametros BRS AG x BRS Querénciax BRS Pampa x
Arbdrio BRS Pampa SCS 120 Onix
Variancia fenotipica 97,05 56,03 73,52
Variancia genotipica 84,55 45,77 62,48
Variancia de ambiente 12,50 10,26 11,04
Variancia aditiva 53,73 37,51 44,58
Variancia de dominancia 30,82 8,26 17,90
Herdabilidade no sentido amplo (%) 87,12 81,68 84,98
Herdabilidade no sentido restrito (%) 55,36 66,94 60,64
Grau médio de dominancia (GMD) 0,55 -0,38 5,18
N° de genes que controlam o carater 6 5 4
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Os programas de melhoramento genético de arroz, possuem como finalidade
principais o desenvolvimento de cultivares com elevado potencial genético para
produtividade e qualidade de graos, assim como a tolerancia a estresse abibticos e
bidticos. Além desse perfil agrondmico, busca-se plantas com menor altura pois
tendem a ndo acamar. Verifica-se nos trés cruzamentos analisados para a altura de
planta em arroz, que ha predominancia na estimativa da variancia fenotipica é
proporcionada por causa da magnitude de ordem genética, consequentemente a
existéncia de variabilidade genética para o carater. Assim como observa-se, uma
pequena variacdo na expressdo do carater devido aos efeitos de ambiente. Com a
decomposicdo da variancia genética, certifica-se que prevalece a variancia genética
aditiva em relacdo a variancia de dominancia, para o carater altura de planta em todos
cruzamentos. Indicando que ha grande possibilidade de ganhos genéticos por meio
da selecao fenotipica (MATOS FILHO et al., 2014), para a reducdo da altura de

plantas.

As estimativas dos coeficientes de herdabilidade no sentido amplo, para a
altura de planta em arroz foram de magnitude muito alta, sendo de 81,68% no
cruzamento entre BRS Queréncia x BRS Pampa, de 84,98% no cruzamento de BRS
Pampa x SCS 120 Onix e de 87,12% no cruzamento de BRS AG x Arborio. Esses
resultados sdo semelhantes aos obtidos por Govintharaj et al. (2016), que obtiveram
uma herdabilidade média no sentido amplo de 89,37% ao analisarem trés
cruzamentos em arroz e a Dea et al. (2015), os quais tiveram valor de 86,0% no
cruzamento entre os genitores CG20 x FKR19. No entanto, sdo um pouco inferiores
as estimativas mencionadas por Hefena et al. (2016) e Shashidhara et al. (2017), que
obtiveram indices de herdabilidade no sentido amplo de 93,04% e 91,22%,

respectivamente, e superior ao resultado de 71,0% relatado por Kamara et al. (2017).

Quanto a herdabilidade no sentido restrito, parametro que reflete a proporcéo
da variancia aditiva no contexto da variacdo fenotipica, ou seja, a parte da variacédo
genética que € transmitida aos descendentes (HENRIQUES et al.,, 2017), as
estimativas foram de alta magnitude para o carater altura de plantas em arroz. Assim,
as estimativas de herdabilidade no sentido restrito variaram de 55,36% a 66,94%, nos
cruzamentos entre BRS AG x Arborio e BRS Queréncia x BRS Pampa,
respectivamente. Valores esses superiores a 48% obtidos por Kamara et al. (2017),
no cruzamento entre os genitores IET 6279 x IR70445-146-3-3.
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A determinacéo da posicéo relativa entre o valor genotipico do heterozigoto, ou
seja, do F1 e o valor médio genotipico dos genitores os quais sdo homozigotos,
permite estimar o grau médio de dominancia (CRUZ et al., 2012). A partir dessa
estimativa com base nas médias, foram constatadas a dominancia parcial e a
sobredominancia para o carater altura de plantas nos cruzamentos analisados. A
dominancia parcial foi verificada nos cruzamentos entre BRS AG x Arbdrio e BRS
Queréncia x BRS Pampa, onde os valores foram de 0,55 e -0,38, indicando que a
dominancia parcial ocorre em direcdo a expressao fenotipica de maior e de menor
grandeza do carater, respectivamente, sendo no primeiro cruzamento na direcdo do
genitor BRS AG e no segundo na direcdo do genitor BRS Queréncia. J4 a
sobredominancia, conforme a estimativa do grau médio de dominania de 5,18, foi
observada no cruzamento BRS Pampa x SCS 120 Onix, onde média do F1 foi superior

aos genitores (Tabela 6.11 e Tabela 6.2).

Segundo Lobo et al. (2005), os valores estimados do numero de genes
demonstram que cada cruzamento tem sua particularidade, variando de acordo com
0S genotipos utilizados, mas também quanto ao nivel de influéncia do ambiente na
manifestacéo do carater e quando estdo envolvidos muitos genes de pequeno efeito
(BALDISSERA et al., 2014). No entanto, é um indicativo do tipo de heranca que
controla o carater em estudo, se é de natureza monogénica ou poligénica (LOBO et
al., 2005). As estimativas do numero de genes que controlam a altura de planta em
arroz variaram de 4 a 6 genes, indicando que a heranca genética desse carater é

poligénica ou quantitativa.
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6.4.Concluséao

A altura de planta em arroz possui heranga genética quantitativa, onde o efeito
genético mais importante na determinagdo da altura de planta em arroz é o efeito

genético aditivo.

Existe uma alta influéncia dos componentes genéticos, principalmente da
variancia genética aditiva, na expressao fenotipica do carater altura de planta em arroz

nas populacdes segregantes analisadas.

O cruzamento entre BRS Queréncia x BRS Pampa possibilita a obtencéao de
maior ganho genético na selecdo pois apresenta maior herdabilidade no sentido

restrito.

O tipo de acado génica e influenciado conforme os genitores analisados na
combinacgao dos cruzamentos, sendo detectado acédo génica de dominancia parcial e

sobredominancia no carater altura de planta em arroz.
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7. Consideracg0es finais

Para uma eficiente condugcdo nos diversos procedimentos e decisdes
executaveis em um determinado programa de melhoramento genético de arroz €
fundamental o conhecimento e a compreensdo da base genética dos caracteres.
Possibilitando dessa forma, o desenvolvimento de novas linhagens de arroz com

elevado potencial genético para os caracteres de interesse agrondmico.

Diante disso, os resultados obtidos nessa tese proporcionaram beneficios
técnicos e praticos para a conducéo de um programa tradicional de melhoramento de
arroz, direcionado a obtencédo de cultivares produtivas e com perfil agronémico
desejavel. Assim como, para o0s programas de melhoramento voltados ao

desenvolvimento de cultivares de tipos especiais de graos de arroz.

Com isso, por intermédio do conhecimento das estimativas dos parametros
genéticos e do modo de acdo génica predominante para os caracteres teor de
compostos fendlicos totais, as variaveis da cor do pericarpo de arroz, numero de
paniculas por planta, peso de panicula, comprimento de panicula e altura de planta
estudados irdo permitir uma melhor eficiéncia nos programa de melhoramento

genético.

Os ciclos consecutivos de selecdes para maior teor de compostos fendlicos
totais, consequentemente melhor qualidade nutricional, em popula¢des segregantes
de arroz pigmentado pode ser orientada por parametros da cor do pericarpo,
facilitando ao melhorista o desenvolvimento de novas cultivares de arroz pigmentado
com elevado potencial genético para atributos alimentares bioativos. Assim como, 0s

demais caracteres estudados facilitaram os processos de melhoramento.

As informacbes produzidas nessa tese podem ser empregadas como
ferramentas, a fim de possibilitar a definicdo de procedimentos técnicos e estratégias
eficientes que proporcionaram o desenvolvimento e lancamento de novas cultivares

de arroz.
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8. Anexo

BRS Pampa: cultivar de pericarpo branco, originada a partir do cruzamento entre os
genitores IRGA 417 e BRS Jaburu, visando combinar as caracteristicas de boa
gualidade de gréos, precocidade, produtividade de graos e de tolerancia a doencas.
A BRS Pampa apresenta plantas do tipo “moderno” com folhas pilosas, ciclo precoce,
elevado potencial produtivo, boa tolerdncia ao acamamento e as doencas
predominantes. Seus graos sao longos finos, do tipo “agulhinha” de casca pilosa clara
com baixa incidéncia de centro branco, e com textura solta e macia ap6s a cocg¢ao.
Apresenta excelentes atributos de qualidade e de coccéo dos graos, apresentando
teor de amilose classificado como alto e temperatura de gelatinizacdo baixa, como é
esperado para uma cultivar com boas caracteristicas de coc¢ao (cozimento), tipico do
mercado consumidor brasileiro (MAGALHAES JR. et al., 2012).

SCS 120 Onix: cultivar de pericarpo preto desenvolvida para o mercado de tipos de
graos especiais de arroz. Originada a partir do cruzamento entre os genitores Epagri
107 e uma linhagem de pericarpo preto chamada Riso Nero, trazida da Universidade
de Mildo, Italia. Apresenta folhas pilosas, ciclo médio, moderada resisténcia ao
acamamento, a brusone e a toxicidade por ferro, intermediario degrane, exercao
completa da panicula e auséncia de arista. Possui graos longo fino com qualidade
nutricional diferenciada (rico em proteinas e fibras) e elevada atividade antioxidante.

Deve ser consumido apenas na forma de arroz integral (WICKERT et al., 2013).

BRS Queréncia: cultivar originada a partir do cruzamento entre a linhagem CL 246 e
a cultivar Zho Fee N° 10. A BRS Queréncia apresenta plantas do tipo “moderno-
americano”, ciclo precoce, folhas glabras, graos lisos, auséncia de arista e boa
tolerancia a doencas. Possui alta capacidade de afilhamento, folha bandeira com
inclinacéo intermediaria (Angulo entre 31° e 60°), colmos vigorosos e fortes conferindo
resisténcia ao acamamento. Destaca-se por apresentar panicula longa com grande
numero de espiguetas férteis, sendo os graos longos finos (“agulhinha”), com elevado
rendimento industrial, altamente translucidos (“vitreos”), teor de amilose classificado
como intermediario e temperatura de gelatinizacao intermediéria/baixa (FAGUNDES
et al., 2005).
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BRS AG: desenvolvida a partir do cruzamento simples entre a cultivar americana
Gulfmont de arroz irrigado e a linhagem SLG1, de origem japonesa, portadora de
genes denominados super large grain, cujas dimensdes do grédo sao maiores que o
arroz convencional, sendo apelidada de "gigante". Caracteriza-se por apresentar
massa média de mil grdos o dobro das cultivares convencionais, em torno de 52g. A
cultivar BRS AG apresenta plantas do tipo intermediaria, ciclo médio, angulo da folha
bandeira decumbente, possui pubescéncia no limbo foliar, resisténcia ao degrane e
ao acamamento, baixa capacidade de afilhamento, auséncia de aristas, moderada
resisténcia a toxidez por ferro, mancha dos graos e ao brusone na folha e na panicula.
O teor de amilose € classificado como alto e baixa temperatura de gelatinizacao.
Cultivar destinada para producdo de alcool de cereais ou alimentacdo animal
(MAGALHAES JR. et al. 2017).

Arborio: cultivar de origem italiana utilizada mundialmente para elaboracéo de risotos.
Apresenta no, internds, bainha, apicolo, auricola, palea e lema pigmentados, panicula
do tipo aberta, pericarpo branco, baixo teor de amilose, elevada tolerancia ao frio na
fase germinativa, média tolerancia a Pyricularia oryzae e Bipolaris oryzae e baixa
exigéncia de fertilidade do solo (TAMBORINI; LEGNANI, 2005).
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